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(57) Abstract 

The invention relates to human nucleic acid sequences (mRNA, cDNA, genomic sequences) of bladder tumour tissue, coding for 
genetic products or parts thereof, in addition to the use thereof. The invention also relates to the polypeptides obtained according to said 
sequences and to the use thereof. 



(57) Zusammenfassung 

Es werden menschliche Nukleinsauresequenzen - mRNA, cDNA, genomische Sequenzen - aus Blasentumorgewebe, die fur 
Genprodukte oder Teile davon kodieren, und deren Verwendung beschrieben. Es werden weiterhin die uber die Sequenzen erhaitlichen 
Polypeptide und deren Verwendung beschrieben. 
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Menschliche Nukleinsauresequenzen aus Blasentumorgewebe 



Die Erfindung betrifft menschliche Nukleinsauresequenzen aus Blasentumorgewebe, 
5 die fur Genprodukte Oder Teile davon kodieren, deren funktionale Gene, die 
mindestens ein biologisch aktives Polypeptid kodieren und deren Verwendung. 
Die Erfindung betrifft weiterhin die uber die Sequenzen erhaltlichen Polypeptide und 
deren Verwendung. 

10 Eine der Hauptkrebstodesursachen ist der Blasentumor, fur dessen Bekampfung 
neue Therapien notwendig sind. Bisher verwendete Therapien, wie z.B. 
Chemotherapie, Hormontherapie oder chirugische Entfemung des Tumorgewebes, 
fuhren haufig nicht zu einer vollstandigen Heilung. 

is Das Phanomen Krebs geht haufig einher mit der Ober- oder Unterexpression 
gewisser Gene in den entarteten Zellen, wobei noch unklar ist, ob diese veranderten 
Expressionsraten Ursache oder Folge der malignen Transformation sind. Die 
Identifikation solcher Gene ware ein wesentlicher Schritt fur die Entwicklung neuer 
Therapien gegen Krebs. Der spontanen Entstehung von Krebs geht haufig eine 

20 Vielzahl von Mutationen voraus. Diese konnen verschiedenste Auswirkungen auf das 
Expressionsmuster in dem betroffenen Gewebe haben, wie z.B. Unter- oder 
Oberexpression, aber auch Expression verkurzter Gene. Mehrere solcher 
Veranderungen durch solche Mutationskaskaden konnen schlielilich zu bOsartigen 
Entartungen fuhren. Die Komplexitat solcher Zusammenhange erschwert die 

25 experimentelle Herangehensweise sehr. 

Fur die Suche nach Kandidatengenen, d.h. Genen, die im Vergleich zum 
Tumorgewebe im normalen Gewebe starker exprimiert werden, wird eine Datenbank 
verwendet, die aus sogenanten ESTs besteht. ESTs (Expressed Sequence Tags) 

30 sind Sequenzen von cDNAs, d.h. revers transkribierten mRNAs, den Molekulen also, 
die die Expression von Genen widerspiegeln. Die EST-Sequenzen werden fur 
normale und entartete Gewebe ermittelt. Solche Datenbanken werden von 
verschiedenen Betreibern z.T. kommerziell angeboten. Die ESTs der LifeSeq- 
Datenbank, die hier verwendet wird, sind in der Regel zwischen 150 und 350 

35 Nukleotide lang. Sie representieren ein fur ein bestimmtes Gen unverkennbares 
Muster, obwohl dieses Gen normalerweise sehr viel langer ist ( > 2000 Nukleotide). 
Durch Vergleich der Expressionsmuster von normalen und Tumorgewebe konnen 
ESTs identifiziert werden, die fur die Tumorentstehung und -proliferation wichtig sind. 
Es besteht jedoch folgendes Problem: Da durch unterschiedliche Konstruktionen der 

40 cDNA-Bibliotheken die gefundenen EST-Sequenzen zu unterschiedlichen Regionen 
eines unbekannten Gens gehoren konnen, ergabe sich in einem solchen Fall ein 
vollig falsches Verhaltnis des Vorkommens dieser ESTs in dem jeweiligen Gewebe. 
Dieses wOrde erst bemerkt werden, wenn das vollstandige Gen bekannt ist und somit 
die ESTs dem gleichen Gen zugeordnet werden konnen. 

45 Es wurde nun gefunden, dali diese Fehlermoglichkeit verringert werden kann, wenn 
zuvor samtliche ESTs aus dem jeweiligen Gewebstyp assembliert werden, bevor die 
Expressionsmuster miteinander verglichen werden. Es wurden also uberlappende 
ESTs ein und desselben Gens zu langeren Sequenzen zusammengefaBt (s. Fig. 1 , 
Fig 2a und Fig.3). Durch diese Verlangerung und damit Abdeckung eines wesenthch 

50 grofieren Genbereichs in jeder der jeweiligen Banken sollte der oben beschriebene 
Fehler weitgehenst vermieden werden. Da es hierzu keine bestehenden 
Softwareprodukte gab, wurden Programme fur das Assemblieren von genomischen 
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Abschnitten veavendet, die abgewandelt eingesetzt und durch eigene Programme 
erganzt wurden. Ein Flowchart der Assembherungsprozedur .st in Fig. 2b1 - 2b4 
dargestellt. 

Es konnten nun die Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 2-50, 107, 108 gefunden 
werden, die als Kandidatengene beim Blasentumor eine Rolle spielen. 

Von besonderem Interesse sind die Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 2, 3, 5-9. 
11,12,16,18, 20. 26,36,45,107,108. 

Die Erfindung betrifft somit Nukleinsaure-Sequenzen. die ein Genprodukt oder ein 
Teil davon kodieren, umfassend 

»\ eine Nukleinsaure-Sequenz, ausgewahlt aus der Gruppe der 

a) Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 2. 3, 5-9, 11. 12. 16, 18, 20, 26, 
36,45, 107, 108. 

b) eine allelische Variation der unter a) genannten Nukleinsaure- 
Sequenzen 

oder 

c) eine Nukleinsaure-Sequenz, die komplementar zu den unter a) oder b) 
genannten Nukleinsaure-Sequenzen ist. 

n io Prfinriuna betrifft weiterhin eine Nukleinsaure-Sequenz gemafi einer der 
sLenzen Seq ID No 2 3, 5-9. 11, 12, 16, 18, 20, 26, 36, 45, 107, 108 oder eine 
Sment^e oder ailelische Variante davon und die Nukleinsaure-Sequenzen 
Savon dfe "eine 90%ige bis 95% ige Homologie zu einer humanen Nukle.nsaure- 
Sequenz aufweisen. 

Die Erfindung betrifft auch die Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 2-50, 107. 108, 
die im Blasentumorgewebe erhoht exprimiert sind. 

Die Erfindunq betrifft ferner Nukleinsaure-Sequenzen, umfassend einen Teil der 
oben ^g^en Nukleinsaure-Sequenzen, in solch einer ausre.chenden GroKe, daft 
sie mi?den Sequenzen Seq. ID No 2-50, 107, 108 hybr.dis.eren. 

Die erfmdungsgemafien Nukleinsaure-Sequenzen weisen im allgemeinen eine 
L^nge von mindestens 50 bis 4500 bp. vorzugswe.se enjj Lange von m.ndestens 
150 bis 4000 bp, insbesondere eine Lange von 450 bis 3500 bp auf. 

Mit den erfindungsgemafien Teilsequenzen Seq. ID No 2-50 107 108 kdnnen 
npmS aanataer Verfahrenspraxis auch Expressionskassetten konstruiert werden, 
Sei aufder K^sette mhdestens eine der erfindungsgem^en Nukleinsaure- 
Seauenzen zusammen mit mindestens einer dem Fachmann allgeme.n bekannten 
KoS- oder regulatorischen Sequenz. wie z. B. einem gee.gneten Promoter, 
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kombiniert wird. Die erfindungsgemalien Sequenzen konnen in sense oder antisense 
Orientierung eingefugt sein. 

In der Literatur sind ist eine grolie Anzahl von Expressionskassetten bzw. Vektoren 
und Promotpren bekannt, die verwendet werden konnen. 

Unter Expressionskassetten bzw. Vektoren sind zu verstehen: 1 . bakterielle, wie z. 
B phagescript, pBs, +X174, pBluescript SK, pBs KS, pNH8a, pNH16a. pNH18a, 
pNH46a (Stratagene), pTrc99A. pKK223-3, pKK233-3, pDR540, pRIT5 (Pharmacia), 
2. eukaryontische, wie z. B. pWLneo, pSV2cat, pOG44. pXT1 , pSG (Stratagene), 
pSVK3, pBPV, pMSG, pSVL (Pharmacia). 

Unter Kontroll- oder regulatorischer Sequenz sind geignete Promotoren zu 
verstehen. Hierbei sind zwei bevorzugte Vektoren der pKK232-8 und der PCM7 
Vektor. Im einzelnen sind folgende Promotoren gemeint: lad, lacZ, T3, T7, gpt, 
lambda Pr, trc, CMV, HSV Thymidin-Kinase, SV40, LTRs aus Retrovirus und Maus 

Metallothionein-I. 

Die auf der Expressionskassette befindlichen DNA-Sequenzen konnen ein 
Fusionsprotein kodieren, das ein bekanntes Protein und ein biologisch aktives 
Polypeptid-Fragment umfalit. 

Die Expressionskassetten sind ebenfalls Gegenstand der vorliegenden Erfindung. 

Die erfindungsgemalien Nukleinsaure-Fragmente kSnnen zur Herstellung von 
Vollangen-Genen verwendet werden. Die erhaltlichen Gene sind ebenfalls 
Gegenstand der vorliegenden Erfindung. 

Die Erfindung betrifft auch die Verwendung der erfindungsgemalien Nukleinsaure- 
Sequenzen, sowie die aus der Verwendung erhaltlichen Gen-Fragmente. 

Die erfindungsgemalien Nukleinsaure-Sequenzen konnen mit geeigneten Vektoren 
in Wirtszellen gebracht werden, in denen als heterologer Teil die auf den 
Nukleinsaure-Fragmenten enthaltene genetischen Information befindet, die 
exprimiert wird. 

Die die Nukleinsaure-Fragmente enthaltenden Wirtszellen sind ebenfalls Gegenstand 
der vorliegenden Erfindung. 

Geeignete Wirtszellen sind z. B. prokaryontische Zellsysteme wie E. coli oder 
eukaryontische Zellsysteme wie tierische oder humane Zellen oder Hefen. 

Die erfindungsgemalien Nukleinsaure-Sequenzen konnen in sense oder antisense 
Form verwendet werden. 

Die Herstellung der Polypeptide oder deren Fragment erfolgt durch Kultivierung der 
Wirtszellen gemafi gangiger Kultivierungsmethoden und anschlieliender Isolierung 
und Aufreinigung der Peptide bzw. Fragmente, ebenfalls mittels gangiger Verfahren. 
Die Erfindung betrifft ferner Nukleinsaure-Sequenzen, die mindestens eine 
Teilsequenz eines biologisch aktiven Polypeptids kodieren. 
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Ferner betrifft die vorliegende Erfindung Polypeptid-Teilsequenzen, sogenannte ORF 
(o^-^gZme)-Pep^e, gemaft den Sequenzprotokollen Seq. ID No 51-106, 



109-114. 



Die Erfindung betrifft ferner die Polypeptid-Sequenzen, di % mind ^ e "f m e ^ p 8 °JS 
Sornobgie, insbesondere eine ^ige Hornol^ 
Polypeptid-Teilsequenzen der Seq. ID No 51-106, 109-1 14 aufwe.sen. 

Die Erfindunq betrifft auch Antikerper, die gegen ein Polypeptid oder Fragment davon 
SSJSrlilS. Seiche von den erfindungsgemalien Nukle.nsauren der Sequenzen 
Seq. ID No 2-50, 107, 108 kodiert werden. 

Unter Antikorper sind insbesondere monoklonale AntikSrper zu verstehen. 

Die erfindungsgemalien Antikorper konnen u.a. d ^ch ein Phage Display Verfahren 
IdenSert werden. Auch diese Antikbrper sind Gegenstand der Erfindung. 

n io orfinH.mngnemalSen Polypeptid-Teilsequenzen kdnnen in einem Phage Display 
S^SSS^SKSS^idJ?!^ mit dleSHn Verfahren identifizierten Polypeptide 
die an die erfindungsgemaBen Polypeptid-Teilsequenzen b.nden. s.nd auch 
Gegenstand der Erfindung. 

Ebenso konnen die erfindungsgemalien Nukleinsaure-Sequenzen in einem Phage 
Display Verfahren verwendet werden. 

ve^endet werden. was ebenfa.ls Gegenstand der voriiegenden Erfindung «L 
Ebenfalls Gegenstand der voriiegenden Erfindung tat < die V*™^ d " 

den Blasentumor verwendet werden konnen. 
Behandlung gegen den Blasentumor. 

Die Erfindung betrifft auch Arzneimittel, die mindestens eine Polypeptid-Teilsequenz 
Seq. ID No 51-106, 109-114 enthalten. 

Die gefundenen erfindungsgemalien Nukleinsaure-Sequenzen kbnnen auch 
genomische oder mRNA-Sequenzen sein. 

Die Erfindunq betrifft auch genomische Gene, ihre Exon- und Intronstruktur und 
d^en SDteiRvarianten, erhaltlich aus den cDNAs der Sequenzen Seq. ID No 2-50, 
% 108 sowfe deren Verwendung zusammen mit gee.gneten regulafiven 
Elementen, wie geeigneten Promotoren und/ oder Enhancern. 
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Mit den erfindungsgemalien Nukleinsauren (cDNA-Sequenzen) Seq. ID No 2-50 
^7 108 werden genomische BAG, PAC- und Cosmid-Bibliotheken gescreent und 
Ober komplementare Basenpaarung (Hybridisierung) spezrfisch humane Klone 
isotiert Die so isolierten BAG-, PAC- und Cosmid-Klone warden mit H.lfe der 
Fluoreszenz-in-situ-Hybridisation auf Metaphasenchromosomen hybnd.siert und 
eSechendrChromosomenabschnitte identifiziert, auf denen die entsprechenden 
aeSschen Gene liegen. BAC-, PAC- und Cosmid-Klone werden sequenz.ert, urn 
dfe Srechenden genomischen Gene in ihrer vollstandigen Stmktur (Promotoren, 
Enhance SHencer, Ixons und Introns) aufzuklaren. BAC-. PAC- und Cosm.d-Klone 
^^;X»»»ndige Molekule fur den Gentransfer eingesetzt werden (s. Fig. 5). 

Die Erfindung betrifft auch BAC-, PAC- und Cosmid-Klone enfr.altend- funktionelle 
Gene und ihre chromosomale Lokalisation. entsprechend den Sequenzen Seq. ID 
No 2-50, 107, 108, zur Verwendung als Vehikel zum Gentransfer. 
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Bedeutungen von Fachbegriffen und Abkiirzungen 

Nukleinsauren= 



ORF = 
Contig = 

Singleton= 
Modul = 

N = 
X = 



Unter Nukleinsauren sind in der voliegenden Erfindung zu 
verstehen: mRNA, partielle cDNA, vollangen cDNA und 
genomische Gene (Chromosomen). 

Open Reading Frame, eine definierte Abfolge von Aminosauren, 
die von der cDNA-Sequenz abgeleitet werden kann. 

eine Menge von DNA-Sequenzen, die aufgrund sehr grower 
Ahnlichkeiten zu einer Sequenz zusammengefaftt werden 
kSnnen (Consensus) 

ein Contig, der nur eine Sequenz enthalt 

Domane eines Proteins mit einer definierten Sequenz die eine 
strukturelle Einheit darstellt und in unterschiedlichen Proteinen 
vorkommt 

wahlweise das Nukleotid A, T, G oder C 

wahlweise eine der 20 naturlich vorkommenden Aminosauren 



25 Erklarung zu den Alignmentparametern 

minimal initial match= minimaler anfanglicher Identitatsbereich 

maximum pads per read= maximale Anzahl von Insertionen 
maximum percent mismatch= maximale Abweichung in % 



30 



35 Erklarung der Abbildungen 

Fig 1 Z eigt die systematische Gen-Suche in der Incyte LifeSeq 

Datenbank. 

40 Fig 2a zeigt das Prinzip der EST-Assemblierung 

Fig. 2b1-2b4 zeigt das gesamte Prinzip der EST-Assemblierung 

Fig . 3 zeigt die in silico Subtraktion der Genexpression in 

45 verschiedenen Geweben 

Fig 4a ^igt die Bestimmung der gewebsspezifischen Expression iiber 

elektronischen Northern. 

so Fig. 4b ze'Q 1 den elektronischen Northern 
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Fig 5 Z eigt die Isolierung von genomischen BAC- und PAC-Klonen. 
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Sequenzen zu beschranken. 



Beispiel 1 

Suche nach Tumor-bezogenen Kandidatengenen 

Zue., wurden -^^J*E*3£ 1£?Z. 

read und einem m.nrmalen ™tch von *° be] 1% mismatch und 

der DatenoanK, aie dU sinaletons der Datenbank, die nur aus einer 

Consensussequenzen errechne . D'e S^ngleto^s ae au fgenommenen 

die Consensussequenzen o ^^j££?SJd« aberrna | s extrahiert und mil 

von einander unabhangige Genbereiche darstellten. 

Fig. 2b1-2b4 veranschaulicht die Veriangerung der Blasengewebs ESTs. 

^ ~ c „„ lim70 n Hpr ipweiliaen Gewebe wurden anschlieliend 

wichtig dali diese voneinander unabhangig waren.) 

wurden selbst entwickelt. verglichenen Gewebe 

und NormaWeweben untersucht Z^^^J^wsOtl**** 
Kandidaten wurden dann mil ™;^ m ' CT . e ' 'SL nd wur den die Sequenzen und 

ve%l»e™ auf mfgliche, for Proteine kddiarenda Reg,onen untersucht. 
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Beispiei 2 

Alqorithmus zur Identifikation und Verlanq erung von partiellen cDNA- 
Sequenzen mit verandertem Express ionsmuster 

Im folgenden soli ein Algorithmic zur Auffindung uber- oder unterexprimierter Gene 
erlautert werden. Die einzelnen Schritte sind der besseren Ubersicht halber auch in 
einem Flufidiagramm zusammengefaftt (s. Fig. 4b). 



2.1 Elektronischer Northern-Blot 

Zu einer partiellen DNA-Sequenz S, z. B. einem einzelnen EST oder einem Contig 
von ESTs werden mittels eines Standardprogramms zur Homolgiesuche, z. B. 
BLAST (Altschul, S. F./Gish W M Miller, W.. Myers, E W. und Lipman D M 990 ) J. 
Mol Biol 215, 403-410), BLAST2 (Altschul, S. F., Madden, T. L Schaffer, A^A 
ZhLgJ Zhang, Z., Miller, W. und Lipman, D. J. (1997) Nucleic Acids Research 25 
^^2) ode? FASTA (Pearson, W. R. und Lipman, D. J. (1988) Proc, Natl. Acad^ 
Sci USA 85 2444-2448), die homologen Sequenzen in verschiedenen nach 
Geweben geordneten (privaten oder Offentlichen) EST-Bibliotheken bestimmt. Die 
dadurch 9 ermittelten (relativen oder absoluten) Oewe^^ 
Vorkommenshaufigkeiten dieser Partial-Sequenz S werden als elektronischer 
Northern-Blot bezeichnet. 



25 



2.1.1 

Analoq der unter 2.1 beschriebenen Verfahrensweise wurde die Sequenz Seq. ID 
30 No. 16 gefunden, die 17,7 .x starker im normalen Blasentumorgewebe als im 
normalem Blasengewebe vorkommt. 

Das Ergebnis ist wie folgt: 
35 Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 16 



40 



45 



50 
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Blase 
Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrine3_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0039 
0.0000 
0.0031 
0.0180 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0690 

0.0000 

0.0000 

0.0078 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0565 17.6998 
undef undef 
undef 0.0000 
2.3025 0.4343 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
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penis 
Prostata 

U t e r u s_E ndome t r i urn 
Uterus__Myometrxum 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 
Zervix 



0.0000 
0.0065 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0178 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



0.0000 
0.0064 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



uncle f undef 
1.0236 0.9769 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
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Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
EndokrinesJSewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus_n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0028 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0035 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0068 
0.0000 
0.0000 



in anaiogar Varfahrensweise wurdan auch folganda Northerns garden: 
Hekttanischer Northern for SEQ. ID. NO: 2 



Blase 
Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 



NORMAL 
%Haeufigkeit 

0.0000 
0.0307 
0.0337 
0-0120 
0.0255 
0153 
0185 
0201 
0844 
0238 
0.0148 
0.0575 
0.0145 
0.0387 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0307 

0.0376 

0.0165 

0.0364 

0.0075 

0.0185 

0.0216 

0.0379 

0.0000 

0.0065 

0.0000 

0.0351 

0.0082 

0.0077 



Verhaeltnisse 



T/N 
0000 undef 
8166 1.2245 
0391 0.4904 
3289 3.0402 
3962 0.2944 
8283 1.2072 
8571 1.166-7 
0.5293 1.8892 
undef 0.0000 
3.6765 0.2720 
undef 0.0000 
1.6399 0.6098 
1.7781 0.5624 
5.0421 0.1983 



N/T 



0. 



0. 



WO 99/54447 
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PCT7DE99/01170 



10 



15 



20 



25 



30 





\J m UJUO 


0 . 0300 


1.0280 0. 


, 9728 




0 . 0217 


0.0000 


undef 0 , 


,0000 


Pankreas 


0.0099 , 


0.0110 


0.8974 1. 


, 1143 


Penis 


U i \J C H W 


0 0000 

V . WW 


unde f 0 . 


,0000 


Prostata 


0.0262 


0.0213 


1.2284 0, 


,8141 


Uterus Endometrium 


U . UIJj 


0 0000 


unde f 0 , 


, 0000 


ULcCUj nyoiuctiiuju 


0 01 


0 . 0408 


0.3741 2. 


, 6732 


114- /-\ ^it C? ^1 l/T CiTYl 1 

u terus_a j. lyemein 




0 . 0954 


0.2135 4 . 


, 6839 


Br us t -Hype rp las ie 


n nM *> 








Prostata- Hype rplasie 


A AO co 
U . U t Do 










n nnflQ 








S i nne s o rgane 


U . U^JJ 








Weiss e_Blutkoerperchen 


u . uzoo 








Zervix 












C/^C Til C 










jstiaeui iy Kei t 








Entwi cklung 


U ■ \j& l 0 








(~1 -3 e^yoi Tit Pn^T" 1 T"l A 1 


0 0305 








Gehirn 


0.0063 








Haematopoetisch 


0.0157 








Haut 


0.0000 








Hepatisch 


0.0000 








Herz-Blutgefaesse 


0.0213 








Lunge 


0.0289 








Nebenniere 


0.0000 








Niere 


0.0185 








Placenta 


0.0121 








Prostata 


0.0000 








Sinnesorgane 


0.0126 









NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

35 %Haeufigkeit 

Brust 0.0204 

Eierstock__n 0.0000 

EierstockJ: 0.0051 

Endokrines_Gewebe 0.0000 

40 Foetal 0.0122 

Gastrointestinal 0 . 0488 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0.0000 

Hoden 0.04 63 

45 Lunge 0.0164 

Nerven 0.0100 

Prostata 0.0137 

Sinnesorgane 0.0000 

Uterus n 0.0125 



WO 99/54447 



12 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 3 



Blase 
Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
U t e r us_Endome t r ium 
Uterus ^Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

o.oooo 

0.0000 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0256 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

a. oooo 

0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut 0.0000 
Hepatisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nebenniere 0.0000 
Niere 0.0000 
Placenta 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock_n 0.0000 
Eierstockj: 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0000 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Uterus_n 0.0000 



WO 99/54447 
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PCT/DE99/01170 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 5 







NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




z 


%Haeuf igkeit 


%Haeufigkeit 


N/T T/N 


5 


Blase 


0.0000 


0.0204 


0. 0000 undef 




Brust 


0.0026 


0.0056 


0.4537 2.2042 




Duenndarm 


0.0031 


0.0000 


undef 0.0000 




Eierstock 


0.0060 


0.0156 


0.3838 2.6058 




Endokrines Gewebe 


0.0051' ■ 


0.0000 


undef 0.0000 


10 


Gastrointestinal 


0.0134 


0..0093 


1.4496 0.6898 




Gehirn 


0.0052 


0.0051 


1.0079 0.9921 




Haematopoetisch 


0.0000 


0.0000 


undef undef 




Haut 


0.0000 


0.0000 


undef undef 




Hepatisch 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


15 


Herz 


0.0032 


0.0000 


undef 0.0000 




Hoden 


0.0000 


0.0000 


undef undef 




Lunge 


0.0031 " 


0.0020 


1.5241 0.6561 




Magen-Speiseroehre 


0.0000 


0.0000 


undef undef 




Muskel-Skelett 


0.0034 


0.0060 


0.5711 1.7510 


20 


Niere 


0.0190 


0.0068 


2.7756 0.3603 




Pankreas 


0.0017 


0.0000 


undef 0.0000 




Penis 


0.0000 


0.0000 


undef undef 




Prostata 


0.0131 


0.0043 


3.0709 0.3256 




U t e r us_E ndome t r i urn 


0,0068 


0.0000 


undef 0.0000 


25 


U t e rus_My ome t r i urn 


0.0000 


0.0000 


undef undef 




Uterus__allgemein 


0.0000 


0.0000 


undef undef 




Brust-Hyperplasie 


0.0000 








Pros tat a-Hyperplasie 


0.0059 








Samenblase 


0.0000 






30 


Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 


0.0000 
0.0000 
0.0000 







35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0083 

0.0063 

0.0079 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0051 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0082 

0.0050 

0.0137 

0.0000 

0.0000 



WO 99/54447 
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PCT/DE99/01170 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 6 



10 



15 



20 



25 



Blase 
Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 



30 



Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
prostata 
Uterus_Endometrium 
Uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 
- Zervix 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 

0.0000 
0.0038 
0.0031 
0.0060 

o.oon 

0.0038 
0.0022 
0.0053 
0.0000 
0048 
0042 
0000 
0052 
0000 
0017 
0.0000 
0.0017 
0.0000 
0.0000 
0.0135 
0.0229 
0.0204 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0353 
0.0009 
0.0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0204 

0.0075 

0.0000 

0.0052 

0.0000 

0.0000 

6.0021 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0137 

0.0000 

0.0143 

0.0000 

0.0060 

0.0000 

0.0110 

0.0000 

0.0021 

0.0000 

0.0068 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0. 0000 undef 
0.5104 1.9593 
undef 0.0000 
1.1513 0.8686 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
1.0799 0.9260 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
0.3084 3.2426 
undef undef 
0.3629 2.7557 
undef undef 
0.2B56 3.5020 
undef undef 
0.1496 6.6857 
undef undef 
0. 0000 undef 
undef 0.0000 
3.3668 0.2970 
undef 0.0000 



60 



65 



FOETUS 

35 %Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointestinal 0.0000 
Gehirn 0.0000 
40 Haematopoetisch 0.0118 

4U Haut 0.0000 

Hepatisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0036 

A - Nebenniere 0.0000 

45 Niere 0.0124 

Placenta 0.0242 

Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 

50 NQRMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 
Brust 0.0000 

„ E ierstock_n 0.0000 

55 Eierstock_t 0.0000 

EndokrinesJSewebe 0.0245 
Foetal 0.0151 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0259 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 
Nerven 0.0080 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Uterus_n 0.0250 



WO 99/54447 
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PCT/DE99/01170 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 7 



5 Blase 

Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometrium 
25 uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit 


%Haeufigkeit 


N/T T/N 


0.0000 


0.0179 


0.0000 undef 


0.0038 


0.0132 


0.2917 3.4287 


0.0061 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0060 


0.0052 


1.1513 0.8686 


0.0017 


0.0100 


0.1698 5.8889 


0.0019 


0.0370 


0.0518 19.3158 


0.0096 


0.0051 


1.B719 0.5342 


0.0067 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0048 


0.0065 


0.7353 1.3600 


0.0138 


0.0137 


1.0023 0.9977 


0.0288 


0.0468 


0.6150 1.6261 


0.0031 


0.0143 


0.2177 4.5929 


0.0387 


0.0153 


2.5211 0.3967 


0.0017 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0054 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0050 


0.0055 


0.8974 1.1143 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


0.0021 


0. 0000 undef 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0102 


0.0000 


undef 0.0000 



.0000 
.0000 
.0000 
.0000 



0.0026 
0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0028 

0.0751 

0.0079 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0036 

0.0000 

0.0000 

0.0061 

0.0499 

0.0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0068 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0087 

0.0122 

0.0114 

0.0097 

0.0540 

0.0082 

0.0201 

0.0205 

0.0000 

0.0375 



PCT/DE99/01170 

WO 99/54447 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 8 



10 



15 



20 



25 



30 



NORMAL 
%Haeufigkeit 

Blase 0.0000 
Brust 0.0013 
Duenndarm 0.0123 
Eierstock 0.0060 
Endokrines_Gewebe 0.0068 
Gastrointestinal 0.0038 
Gehirn 0.0044 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 



Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 



0.0080 
0.0037 
0.0000 
~Herz 0.0021 
Hoden 0,0058 
0.0031 
0.0000 
0.0051 



Niere 0.0000 
Pankreas 0.0066 
penis 0.0060 



prostata 
Uterus_Endometrium 
... „ Mt^mpf rium 



0.0087 
0.0000 



Uterus tnaouwui.**-" A n 
Uterus_Myometriuin 0.0000 
= allaemein 0.0051 



UUCi. ^-~> -'J. 

Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 
Zervix 



0.0051 
0.0000 
0.0059 
0.0000 
0.0000 
0.0035 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0179 

0.0038 

0.0000 

0.0078 

0.0100 

0.0093 

0.0144 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0^0082 

0.0307 

0.0060 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0064 

0.0000 

0.0068 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
0.3403 2.9389 
undef 0.0000 
0.7675 1.3029 
0.6792 1.4722 
0.4142 2.4145 
0.3086 3.2409 
undef 0.0000 
0.0000 
undef 
0.0000 
0.0000 
3810 2.6245 
0.0000 undef 
0.8567 1.1673 
undef undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
1.3648 0.7327 
undef undef 
0.0000 undef 
undef 0.0000 



undef 
undef 
undef 
undef 



Zervix 0.0000 



FOETUS 

35 %Haeufigkeit 



50 



Entwicklung 0.0000 
Gastrointestinal 0.0056 
Gehirn 0.0000 



Gehirn 

40 Haematopoetisch 0.0000 

HU Haut 0.0000 

Hepatisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0036 
Nebenniere 0.0000 
45 Niere 0.0000 

Placenta 0.0061 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0204 
Eierstock_n 0.0000 



55 E ierstock_t 0.0608 

-SS °.:SS 

Gastrointestinal 0.0244 
60 Haematopoetisch 0.0000 

60 Haut-Muskel 0.0097 

Hoden 0.0154 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0080 
Prostata 0.0000 
65 sinnesorgane 0.0000 

Uterus_n 0.0000 



WO 99/54447 
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PCT/DE99/01170 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 9 



5 Blase 

Brusc 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
U t e ru s_Endome t r iuxn 
25 uterus_Myometrium 
U t e rus _a 1 1 geme in 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



IN \J l\l lf\ i-t 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf iakeit 


N/T T/N 


o onoo 


0 . 0179 


0. 0000 undef 


0.0064 


0 . 0056 


1.1342 0.8817 


0 0000 


0.0165 


0 . 0000 undef 




0. 0026 


1.1513 0.8686 


0 . 0153 


0 0025 


6.1132 0.1636 


u . uu jo 


0-. 0046 


0.8283 1.2072 




0 . 0051 


0.2880 3.4724 


0 0067 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0037 


0.0847 


0.0433 23.0839 


0.0000 


0.0065 


0. 0000 undef 


0,0053 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0230 


0.0234 


0.9839 1.0163 


0.0042 


0.0041 


1.0161 0.9842 


0.0000 


0.0077 


0.0000 undef 


0.0034 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0054 


0.0068 


0.7930 1.2610 


0.0017 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0030 • 


0.0267 


0.1123 8.9035 


0.0065 


0.0064 


1.0236 0.9769 


0.0135 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0152 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


0.0000 


undef undef 



0.0032 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0043 
0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0108 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0499 

0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0068 

0.0000 

0.0101 

0.0000 

0.0047 

0.0000 

0.0114 

0.0194 

0.0309 

0.0000 

0.0040 

0.0000 

0.0000 

0.0125 



WO 99/54447 



PCT/DE99/01170 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 11 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
U t e r u s _E nd ome t r i urn 
Uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0038 
0.0000 
0.0000 
0.0068 
0.0077 
0.0000 
0.0107 
0.0073 
0.0000 
0.0021 
0.0000 
0.0010 
0.0097 
0.0000 
0.0054 
0.0050 
0.0000 
0.0065 
0.0068 
0.0076 
0.0000 
0.0000 
0.0238 
0.0000 
0.0000 
0.0026 
0.0106 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0153 

0.0038 

0.0000 

0.0104 

0.0025 

0.0093 

0.0062 

0.0000 

0.0000 

0.0194 

0.0000 

0.0000 

0.0041 

0.0077 

0.0000 

0.0068 

0.0000 

0.0267 

0.0298 

0.0528 

0.0068 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
1.0208 0.9796 
undef undef 
0.0000 undef 
2.7170 0.3681 
0.8283 1.2072 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0. 0000 undef 
undef 0.0000 
undef undef 
0.2540 3.9367 
1.2605 0.7933 
undef undef 
0.7930 1.2610 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
0.2193 4.5590 
0.1280 7.8106 
1.1223 0.8911 
undef undef 



35 



40 



45 



50 



55 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



60 



65 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 

Foetal 0.0076 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0137 
Sinnesorgane 0.0387 
Uterus_n 0.0042 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0139 

0.0194 

0.0063 

0.0000 

0.0000 

0.0260 

0.0071 

0.0108 

0.0000 

0.0000 

0.0121 

0.0499 

0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0557 
0.0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 12 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


1 UMUK 


VcLJldcX UlliOOC 




eriaeut lgkei t 


tnaeutigKeiL 




Blase 


a aa An 
0 . OUUU 


U . U 10 J 


n noon nnHpf 


Brust 


0 . 0013 


a Anno 
U . UUUU 


unuci u . uuuu 


Duenndarm 


0 . 0031 


A A A A A 
0 . 0000 


unrln-f H AAAO 

unaex u.uuuu 


Eierstock 


0 . 0000 


0 . 0026 


A AAAA nnj^ri € 

u.uuuu unaei 


Endokrines_Gewebe 


0 . 0017 


ft A AT t 

0 . 00 fO 


A ? 3 fid d 4 1 Cf. 


Gastrointestinal 


0 . 0000 


ft A A G *3 

o . ooy o 


u.uuuu unuei 


Gehirn 


a n n a a 

0 . 0044 


ft A A A A 
U . UUUU 


unHef n noon 


riaematopoetiscn 


ft 0000 


0.0000 


unde f unde f 


Haut 


0.0037 


0.0000 


undef 0.0000 


Hepatisch 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


Herz 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


Hoden 


0.0000 


0.0117 


0. 0000 undef 


Lunge 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


Magen-Speiseroehre 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


Muskel-Skelett 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


Niere 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


Pankreas 


0.0017 


0.0000 


undef 0.0000 


Penis 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


Prostata 


0.0000 


0.0021 


0. 0000 undef 


U t e r u s _Endome t r i urn 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


Uterus_Myometrium 


0.0000 


0.0000 


undef undef 


Uterus_allgemein 


0.0000 


0.0000 


undef undef 



Brust-Hyperplasie 0.0032 
Prostata-Hyperplasie 0.0000 
Samenblase 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Weisse_Blutkoerperchen 0.0000 
Zervix 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0125 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0245 

0.0023 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0082 

0.0020 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



WO 99/54447 
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PCT/DE99/01170 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 17 

NORMAL 
%Haeufigkeit 
Blase 0.0039 
Brust 0.0077 
Duenndarm 0.0368 
Eierstock 0.0150 
Endokrines_Gewebe 0.0102 
Gastrointestinal 0.0421 
Gehirn 0.0118 
Haematopoetisch 0.0174 
Haut 0.0110 
Hepatisch 0.0048 
Herz 0.0127 
Hoden 0.0115 
Lunge 0.0114 
Magen-Speiseroehre 0.0000 
Muskel-Skelett 0.0154 
Niere 0.0054 
Pankreas 0.0050 
Penis 0.0090 
Prostata 0.0174 
Uterus_Endometrium 0.0068 
Uterus_Myometrium 0.0152 
Uterus_allgemein 0.0204 
Brust-Hyperplasie 0.0064 
Prostata-Hyperplasie 0.0238 
Samenblase 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Weisse Blutkoerperchen 0.0251 
Zervix 0.0106 



FOETUS 
%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0167 
Gehirn 0.04 38 
Haematopoetisch 0.0118 
Haut 0.0000 
Hepatisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0107 
Lunge 0.0181 
Nebenniere 0.0000 
Niere 0.0247 
Placenta 0.0061 
Prostata 0.0249 
Sinnesorgane 0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0408 
Eierstock_n 0.0000 
Eierstock_t 0.0101 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0087 
Gastrointestinal 0.0122 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0130 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0010 
Prostata 0.0068 
Sinnesorgane 0.0000 
Uterus_n 0.0000 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


0.0537 


0.0726 13.7665 


0.0207 


0.3712 2.6940 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0078 


1.9188 0.5212 


0.0100 


1.0189 0.9815 


0.0093 


4.5559 0.2195 


0.0195 


0.6063 1.6494 


0.0379 


0.4587 2.1798 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0518 


0.0919 10.8799 


0.0275 


0.4626 2.1618 


0.0117 


0. 9839 1.0163 


0.0061 


1.8628 0.5368 


0.0460 


0 .0000 undef 


0.0060 


2.5700 0.3891 . 


0.0068 


0.7930 1.2610 


0.0331 


0.1496 6.6857 


0.0533 


0.1685 5.9357 


0.0192 


0.9099 1.0990 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 18 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




IHaeufigkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


Blase 


0.0195 


0.2556 


0.0763 13.1109 


Brust 


0.0166 


0.0357 


0.4656 2.1477 


Duenndarm 


0.0061 


0.0662 


0.0927 10.7893 


Eierstock 


0.0389 


0.0052 


7.4832 0.1336 


Endokrines Gewebe 


0.0392 


0.0326 


1.2017 0.8321 


Gastrointestinal 


0.0019 


0.0000 


undef 0.0000 


Gehirn 


0.0007 


0.0606 


0.0122 81.9491 


Haematopoetisch 


0.0107 


0.0000 


undef 0.0000 


Haut 


0.0220 


0.5085 


0.0433 23.0839 


Hepatisch 


0.0238 


0.0518 


0.4596 2.1760 


Herz 


0.0085 


0.0000 


undef 0.0000 


Hoden 


0.0115 


0.0000 


undef 0.0000 


Lunge 


0.0104 


0.0041 


2.5402 0.3937 


Magen-Speiseroehre 


0.0000 


0.0077 


0. 0000 undef 


Muskel-Skelett 


0.0600 


0.0480 


1.2493 0.8005 


Niere 


0.0407 


0.0068 


5.9478 0.1681 


Pankreas 


0.0198 


0.0331 


0.5983 1.6714 


Penis 


0.0030 


0.1066 


0.0281 35.6140 


Prostata 


0.0000 


0.0021 


0 . 0000 undef 


Uterus_Endometrium 


0.0405 


0.0000 


undef 0,0000 


Uterus Myometrium 


0.0305 


0.1155 


0.2641 3.7870 


Uterus_allgemein 


0.0153 


0.0000 


undef 0.0000 


Brust-Hyperplasie 


0.0064 






Prostata-Hyperplasie 


0.0030 






Samenblase 


0.0000 






Sinnesorgane 


0.0118 






Weisse__Blutkoerperchen 


0.0000 






Zervix 


0.0000 
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Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0696 

0.3332 

0.0000 

0.2202 

0.0000 

1.6381 

0.0285 

0.1337 

1.0903 

0.6301 

0.6786 

0.0499 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0544 
£ierstock_n 0.0000 
Eierstock_t 0.1063 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.42 64 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Uterus n 0.0250 



WO 99/54447 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 19 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehim 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometriura 
Uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0195 
0.0192 
0.0061 
0.0180 
0.0034 
0.0000 
0.0214 
0.0134 
0.0073 
0.0048 
0.0085 
0000 
0197 
0000 
0034 
0109 
0.0083 
0.0000 
0.0000 
0.0203 
0.0000 
0.0153 
0.0128 
0.0030 
0.0000 
0.0235 
0.0000 
0.0213 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.2301 

0.0113 

0.0331 

0.0000 

0.1555 

0.0370 

0.1561 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0020 

0.0077 

0.1320 

0.0068 

0.0000 

0.0000 

0.0021 

0.0000 

0.0475 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0847 11.7998 
1.7013 0.5878 
0.1854 5.3946 
undef 0.0000 
0.0219 45.6387 
0.0000 undef 
0.1374 7.2801 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef undef 
9.6527 0.1036 
0. 0000 undef 
0.0260 38.5221 
1.5861 0.6305 
undef 0.0000 
undef undef 
0 . 0000 undef 
undef 0.0000 
0. 0000 undef 
undef 0.0000 
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65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0417 

0.1361 

0.0063 

0.1337 

0.0000 

0.3380 

0.0249 

0.0578 

0.5071 

0.2594 

0.4120 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0612 
0.0000 
0.0000 



Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.1188 
Gastrointestinal 0.0244 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0154 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0141 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Uterus n 0.0416 



WO 99/54447 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 20 



5 Blase 

Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometrium 
25 uterusJYiyoraetriuro 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0039 

0.0077 

0.0061 

0.0000 

0.0153 

0.0115 

0,0022 

0.0013 

0.0073 

0.0048 

0.0000 

0.0000 

0.0042 

0.0290 

0.0000 

0.0136 

0.0017 

0.0030 

0.0065 

0.0068 

0.0000 

0.0000 

0.0032 

0.0268 

0.0267 

0.0235 

0.0000 

0.0319 



TUMOR 

%Haeufigkeit 
0.0383 
0.0075 
0.0496 
0.0130 
0.0000 
0.0000 
0.0031 
0.0000 
0.0000 
0.0129 
0.0000 
0.0000 
.0102 
.0077 
.0000 
.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0106 
0.0528 
0.0000 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.1017 9.8332 
1.0208 0.9796 
0.1236 8.0920 
0 . 0000 undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.7200 1.3890 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.3676 2.7200 
undef undef 
undef undef 
0.4064 2.4605 
3.7816 0.2644 
undef undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0.6142 1.6282 
0.1280 7.8106 
undef undef 
undef undef 
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Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0139 

0.0139 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0254 

0.0062 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

NORMIERTE /SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0204 

0.0000 

0.0203 

0.0245 

0.0128 

0.0122 

0.0000 

0.0000 

0.0154 

0.0082 

0.0090 

0.0068 

0.0000 

0.0000 



WO 99/54447 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 26 



5 Blase 

Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
EndokrinesJSewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometrium 
25 uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 Sinnesorgane 
Weisse__Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0039 

0.0038 

0.0031 

0.0210 

0.0017 

0.0057 

0.0037 

0.0040 

0.0073 

0.0000 

0.0000 

0..0000 

0.0073 

0.0000 

0.0069 

0.0027 

0.0017 

0.0030 

0.0000 

0.0000 

0.0076 

0.0102 

0.0000 

0.0030 

0.0089 

0.0000 

0.0121 

0.0000 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


0.0256 


0.1525 6.5555 


0.0056 


0.6805 1.4694 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0052 


4.0294 0.2482 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0031 


1.1999 0.8334 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef undef 


0.0020 


3.5562 0.2812 


0.0000 


undef undef 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0021 


0.0000 undef 


0.0000 


undef undef 


0.0068 


1.1223 0.8911 


0.0000 


undef 0.0000 
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Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0139 
0063 
0039 
0000 
0000 
,0036 
,0036 
0.0000 
0.0062 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 0.0274 
Sinnesorgane 0.0155 
Uterus_n 0.0083 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0101 
0.0000 
0.0029 
0.0488 
0.0114 
0.0130 
0.0154 
0.0000 
0.0020 



WO 99/54447 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 34 



5 Blase 

Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometrium 
25 uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0117 
0.0102 
0.0153 
0.0539 
0.0187 
0.0134 
0.0133 
0.0134 
0.0147 
0.0000 
0.0170 
0.0173 
0.0062 
0676 
0171 
0109 
0066 
0269 
0327 
0068 
0534 
0306 
0.0000 
0.0030 
0.0000 
0.0118 
0.0061 
0.0213 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit 


N/T T/N 


0.0588 


0.1990 5. 


0259 


0.0094 


1.0888 0. 


9184 


0.0331 


0.4634 2. 


1579 


0.0130 


4.1445 0. 


2413 


0.0075 


2.4906 0. 


4015 


0.0093 


1.4496 0. 


6898 


0.0123 


1.0799 0. 


9260 


0.0000 


undef 0. 


0000 


0.0000 


undef 0 . 


0000 


0.0129 


0.0000 undef 


0.0137 


1.2336 0. 


8107 


0.0234 


0.7380 1. 


3551 


0.0020 


3.0482 0. 


,3281 


0.0000 


unde f 0 . 


,0000 


0.0180 


0.9518 1. 


,0506 


0.0274 


0.3965 2. 


,5219 


0.0110 


0.5983 1. 


.6714 


0.0533 


0.5054 1, 


.9786 


0.0213 


1.5354 0, 


.6513 


0.0000 


undef 0 


.0000 


0.0000 


undef 0 


.0000 


0.0000 


undef 0.0000 
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Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0139 

0.0555 

0.0000 

0.0079 

0.0000 

0.0260 

0.0071 

0.0253 

0.0254 

0.0000 

0.0485 

0.0000 

0.0000 

NORMIERTE / SUBTRAHIERTE B IBL IOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0204 

0.0000 

0.2430 

0.0245 

0.0338 

0.0122 

0.0171 

0.0680 

0.0077 

0.0000 

0.0151 

0.0342 

0.0000 

0.1166 



WO 99/54447 
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PCT/DE99/01I70 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 36 



5 Blase 

Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometrium 
25 uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 Sinnesorgane 
Wei s se_Blut koe rperchen 
Zervix 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0078 

0.0153 

0.0092 

0.0210 

0.0085 

0.0153 

0.0185 

0.0227 

0.0073 

0.0048 

0.0201 

0.0115 

0.0166 

0.0000 

0.0137 

0.0081 

0.0050 

0.0180 

0.0065 

0.0135 

0.0152 

0.0458 

0.0256 

0.0208 

0.0178 

0.0118 

0.0061 

0.0106 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0*.0332 

0.0169 

0.0165 

0.0130 

0.0150 

0.0231 

0.0226 

0.0379 

0.0000 

0.0194 

0.0137 

0.0234 

0.0164 

0.0153 

0.0060 

0.0274 

0.0055 

0.0267 

0.0106 

0.0528 

0.0408 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N- 
0.2347 4.2611 
0.9074 1.1021 
0.5561 1.7982 
1.6118 0.6204 
0.5660 1.7667 
0.6627 1.5090 
0.8181 1.2223 
0.5999 1.6669 
undef 0.0000 
0.2451 4.0800 
1.4649 0.6827 
0. 4920 2.0326 
1.0161 0.9842 
0. 0000 undef 
2.2844 0.4378 
0.2974 3.3626 
0.8974 1.1143 
0.6739 1.4839 
0.6142 1.6282 
0.2561 3.9053 
0.3741 2.6732 
undef 0.0000 
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Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endc k r ine s_Ge webe 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0417 

0.0167 

0.0250 

0.0079 

0.2513 

0.0000 

0.0142 

0.0181 

0.0000 

0.0000 

0.0242 

0.0249 

0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0136 

0.0000 

0.0101 

0.0000 



Foetal 0.0082 



0.0000 
0.0000 



Gas- rointestinal 
Haematopoetisch 

Haut-Muskel 0.0292 

Hoden 0.0077 

Lunge 0.0164 

Nerven 0.0110 

Prostata 0.0068 

Sinnesorgane 0.0000 
Uterus_n 



0.0208 
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PCT/DE99/01170 



Elektronischer ISforthern fur SEQ. ID. NO: 40 



5 Blase 

Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haeraatopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometriuni 
25 uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


fcHaPiif icrkei t 


%Haeuf igkei t 


N/T T/N 


0. 0195 


0 . 0690 


0.2825 3.5400 


0. 0166 


0. 0320 


0.5204 1.9216 


0 OfRI 

\J . \J \J J X 


0 0000 

V • w w w W 


undef 0.0000 


0 . 0150 


0 . 0130 


1.1513 0. 8686 




0 . 0100 


0.8491 1. 1778 




0 . 0093 


0.2071 4 . 8289 


0 . 0067 


0 . 0442 


0.1507 6.6362 


0. 0187 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0073 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0238 


0.0194 


1.2255 0.8160 


0.0625 


0.1512 


0.4135 2.4182 


0.0345 


0.0117 


2.9518 0.3388 


0.0322 


0.0286 


1.1249 0.8889 


0.0000 


0.0307 


0.0000 undef 


0.0668 


0.1260 


0.5303 1 .8857 


0.0190 


0.0342 


0.5551 1.8014 


0.0050 


0.1160 


0.0427 23.3998 


0.0299 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0131 


0.0170 


0.7677 1.3026 


0.0068 


0.0528 


0.1280 7.8106 


0.0305 


0.0204 


1.4964 0.6683 


0.0357 


0.0000 


undef 0.0000 



0.0000 
0.0208 
0.0356 
0.0588 
0.0000 
0.0319 
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Entwicklung 
Gas t roin tens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0167 

0.0000 

0.0118 

0.0000 

0.0520 

0.0107 

0.0325 

0.0000 , 

0.0494 

0.0909 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0340 
0.0000 
0.0203 



Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines Gewebe 0.04 90 
"Foetal 0.0297 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0154 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0030 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Uterus n 0.0000 
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PCT/DE99/01170 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 42 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
U t e r us __Endome t r i um 
U t e r u s _M y ome t r i um 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0273 
0.0665 
0.0429 
0.0539 
0.0630 
0.0441 
0.0554 
0.0454 
0.0257 
0.0381 
0.0435 
0.0575 
0.1008 
0.0580 
0.0976 
0.0516 
0.0248 
0.0599 
0.0567 
0.0405 
0.0534 
0.0866 
0.0416 
0.0654 
0.0712 
0.0823 
0.1110 
0.0319 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0895 

0.0808 

0.0000 

0.0234 

0.0978 

0.0324 

0.1006 

0.0379 

0.0000 

0.0453 

0.0825 

0.0000 

0.0552 

0.0997 

0.0660 

0.0890 

0.0773 

0.1066 

0.0766 

0.1055 

0.0475 

0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.3051 3.2777 
0.8230 1.2151 
undef 0.0000 
2.3025 0.4343 
0.6444 1.5518 
1.3608 0.7348 
0.5510 1.8149 
1.1998 0.8335 
undef 0.0000 
0.8403 1.1900 
0.5268 1.8981 
undef 0.0000 
1.8252 0.5479 
,5818 1.7188 
4797 0.6758 
,5795 1.7255 
3205 3.1200 
0.5616 1.7807 
0.7393 1.3527 
0.3841 2.6035 
1.1223 0.8911 
undef 0.0000 
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Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 

Haut-Muskel 0.0680 
Hoden 0.04 63 
Lunge 0.0328 
Nerven 0.0351 
Prostata 0.0342 
Sinnesorgane 
Uterus_n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0139 

0.0361 

0.0125 

0.0433 

0.0000 

0.0000 

0.0071 

0.0253 

0.0254 

0.0432 

0.0364 

0.0499 

0.0126 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
0.1020 
0.1595 
0.0709 
0.0000 
0.0635 
0.0000 
0.0114 



0.0464 
0.0083 
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PCT/DE99/01170 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 43 

NORMAL 
%Haeufigkeit 
Blase 0.0195 
Bryst 0.0345 
Duenndarm 0.0399 
Eierstock 0.0150 
Endokrines_Gewebe 0.0238 
Gastrointestinal 0.0862 
Gehirn 0.0067 
Haematopoetisch 0.0080 
Haut 0.0587 
Hepatisch 0.0190 
Herz 0.0011 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0062 
Magen-Speiseroehre 0.0387 
Muskel-Skelett 0.0000 
Niere 0.0760 
Pankreas 0.0677 
Penis 0.0090 
Prostata 0.0109 
Uterus_Endometrium 0.0270 
Uterus_Myometrium 0.0076 
Uterus_allgemein 0.0000 
Brust-Hyperplasie 0.057 6 
Prostata-Hyperplasie 0.0119 
Samenblase 0.1068 
Sinnesorgane 0.0235 
Weisse Blutkoerperchen 0.0061 
Zervix 0.0319 



FOETUS 
%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0111 
Gehirn 0.0813 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut 0.0000 
Hepatisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0145 
Nebenniere 0.0000 
Niere 0.0309 
Placenta 0.0121 
Prostata 0.0249 
Sinnesorgane 0.0000 

NORMIERTE / SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.0136 
Eierstock_n 0.0000 
Eierstock't 0.0101 
EndokrinesJSewebe 0.0000 
Foetal 0.0122 
Gastrointestinal 0.4149 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0154 
Lunge 0.057 3 
Nerven 0.0040 
Prostata 0.0068 
Sinnesorgane 0.0000 
Uterus_n 0.0000 



TMMOR 


Verhaeltnisse 


iHaeuf iakeit 


N/T T/N 


0 . 0639 


0.3051 3.2777 


0.0470 


0.7350 1.3606 




0.2008 4.9797 


0 . 0676 


0.2214 4.5168 


n nfl7R 


0.2717 3.6805 


n 1 064 


0.8103 1.2341 


n n?77 


0.2400 4 .1669 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0323 


0.5B82 1.7000 


0.0962 


0.0110 90.7941 


0.0234 


0 . 0000 undef 


0.0164 


0.3810 2.6245 


0.3450 


0.1120 8.9248 


0.0360 


0.0000 undef 


0.1643 


0.4626 2.1617 


0.0276 


2.4530 0.4077 


0.0533 


0.1685 5.9357 


0.0255 


0.4265 2.3446 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0272 


0.2806 3.5642 


0.4771 


0. 0000 undef 
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PCT/DE99/01170 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 45 



5 Blase 

Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 

Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
U t e r u s _E ndome t r ium 
25 uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 Sinnesorgane 
WeisseJBlutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0117 

0.0179 

0.0245 

0.0329 

0.0221 

0.0153 

0.0296 

0.0187 

0.0257 

0.0048 

0.0201 

0.O058 

0.0218 

0.0387 

0.0171 

0.0190 

0.0116 

0.0090 

0.0327 

0.0068 

0.0000 

0.0560 

0.0032 

0.0208 

0.0178 

0.0118 

0.0260 

0.0000 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeui igjvei l 


N/T T/N 


0 . Ujoj 


0.3051 3.2777 


0 . Qzv 1 


0.8661 1. 1546 


U . UlOD 


1. 4830 0. 6743 


0 . 0156 


2 1106 0. 4738 


n f\i ") C 
0 . 0 J<co 


0. 6792 1 . 4722 


A A 1 1 Q 


1 . 1045 0. 9054 


0 . O^oo 


1 0285 0 . 9723 


o . oj /y 


0 4940 2 . 0241 


0 0000 


undef 0.0000 


0.0129 


0.3676 2.7200 


0.0550 


0.3662 2.7306 


0.0117 


0.4920 2.0326 


0.0225 


0.9699 1.0311 


0.0383 


1.0084 0.9916 


0.0240 


0.7139 1.4008 


0.0068 


2.7756 0.3603 


0.0221 


0.5235 1.9102 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0319 


1.0236 0.9769 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0136 


0.0000 undef 


0.0000 


undef 0.0000 
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Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0139 

0.0313 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0071 

0.0217 

0.0000 

0.0000 

0.0424 

0.0249 

0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0408 

0.0000 

0.0405 

0.0245 

0.0087 

0.0000 

0.0057 

0.0097 



Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus_n 



Hoden 0.0231 
Lunge 0.0082 



0.0251 
0.0205 
0.0000 
0.0125 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 46 



5 Blase 

Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Her 2 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometrium 
25 uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Saraenblase 

30 Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeufigkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


0.1170 


0.3067 


0.3814 2. 6222 


0.3019 


0.2387 


1.2646 0. 7908 


1.1559 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0120 


0.0676 


0. 1771 5. 6460 


0.0034 


0.0125 


0.2717 3. 6805 


1.2798 


0.1804 


7 .0940 0 . 1410 


0.0007 


0.0380 


0.0195 51.3918 


0.4785 


0.0000 


undef 0.0000 


0.1322 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0285 


0.4594 


0.0621 16.0932 


0.0138 


0.0275 


0.5011 1.9955 


0.0000 


0.2456 


0.0000 undef 


0.3625 


0.3435 


1.0554 0.9475 


0.0483 


0.1533 


0.3151 3.1733 


0.2124 


0.0480 


4.4260 0.2259 


0.0163 


0.1917 


0.0850 11.7691 


0.1074 


0.4528 


0.2371 4.2171 


0.0000 


0.0533 


0.0000 undef 


0.0806 


0,0255 


3.1562 0.3168 


0.0068 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0152 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0102 


0.0000 


undef 0.0000 



0.3805 
0.0505 
0.0356 
0.5175 
0.0078 
0.0213 
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Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
EndokrinesJSewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0303 

0.0000 

0.0000 

NORMIERTE / SUBTRAH I ERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.7687 

0.0000 

0.1924 

0.0000 

0.0029 

0.0976 

0,0000 

0.0000 

0.0000 

0.0328 

0.0020 

0.0000 

0.0000 

0.0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 48 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometrium 
Uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust-Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.0624 

0.0345 

0.0491 

0.0689 

0.0392 

0.0460 

0.0333 

0.0374 

0.0257 

0.1142 

0.0774 

0.2589 

0.0540 

0.1256 

0.1542 

0.0109 

0.0198 

0.0359 

0.0785 

0.0338 

0.0457 

0.0764 

0.0224 

0.0624 

0.0445 

0.0118 

0.0529 

0.0532 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


IHaeufigkeit N/T T/N 


0. 


1380 


0. 


4520 2.2125 


0. 


0564 


0. 


6125 1.6327 


0. 


0165 


2. 


9659 0.3372 


0. 


0520 


1. 


3239 0.7553 


0. 


0276 


1. 


4202 0.7041 


Q. 


0648 


0. 


7100 1.4084 


0. 


0678 


0. 


4909 2.0372 


0. 


0758 


0. 


4940 2.0241 


0.1695 


0. 


1516 6.5954 


0, 


.0518 


2. 


2059 0.4533 


0. 


,7010 


0. 


1104 9.0616 


0, 


.1520 


1. 


7030 0.5872 


0 


.0491 


1. 


1007 0.9085 


0 


.2070 


0, 


6069 1.6477 


0 


.2100 


0. 


,7343 1.3619 


0 


.0959 


0. 


.1133 8.8268 


0 


.1270 


0, 


,1561 6. 4071 


0 


.0800 


0. 


.4493 2.2259 


0 


.0511 


1 


,5354 0.6513 


0 


.0528 


0 


.6402 1.5621 


0 


.0679 


0 


.6734 1.4851 


0 


.0954 


0 


.8006 1.2490 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 
0.0139 
0167 
0000 
.0039 
,0000 
0000 
0.0249 
0.0108 
0.0000 
0.0000 
0.3333 
0.1995 
0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
Brust 0.1156 
0.0000 
0.1873 



Eierstockjn 
Eierstock_t 
Endokrines Gewebe 0.0000 
"Foetal 0.0181 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0057 
Haut-Muskel 0.0486 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0328 
Nerven 0.0020 
Prostata 0.0274 
Sinnesorgane 0.0155 
Uterus n 0.0541 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 50 



5 Blase 

Brust 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus_Endometrium 
25 uterus_Myometrium 
Uterus_allgemein 
Brust -Hyperplasie 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 
Zervix 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


%Haeufigkeit 


N/T T/N 


0.0546 


0. 


1099 


0.4967 2. 


0135 


0. 0563 


0. 


0489 


1.1517 0. 


8683 


0. 1380 


0. 


0331 


4.1708 0. 


2398 


0.0599 


0. 


0650 


0.9210 1. 


0858 


0. 0238 


0. 


0351 


0.6792 1.4722 


0. 1322 


0. 


1804 


0.7328 1.3647 


0.0229 


0. 


0452 


0.5072 1. 


9714 


0. 0241 


0. 


0000 


undef 0.0000 


0.1689 


0. 


0000 


undef 0. 


0000 


0.0285 


0. 


0518 


0.5515 1. 


8133 


0.1166 


0. 


1649 


0.7067 1. 


4150 


0.0115 


0. 


0117 


0.9839 1. 


0163 


0.1070 


0. 


1329 


0.8050 1. 


2422 


0.1450 


0. 


0613 


2.3635 0. 


4231 


0.0685 


0. 


0240 


2.8555 0. 


3502 


0.0570 


0. 


0753 


0.7570 1. 


3210 


0.0165 


0. 


1491 


0.1108 9. 


0256 


0.0779 


0. 


0267 


2. 9202 0. 


3424 


0.0610 


0. 


0255 


2.3885 0. 


4187 


0.0338 


0. 


0000 


undef 0. 


0000 


0.0991 


0. 


0340 


2. 9179 0. 


3427 


0.0509 


0. 


1908 


0.2669 3. 


7471 



0.0064 
0.0386 
0.0801 
0.0588 
0.0616 
0.1810 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 
Uterus n 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0139 

0.0194 

0.0000 

0.0275 

0.0000 

0.0000 

0.0142 

0.0145 

0.0000 

0.0247 

0.0364 

0.0499 

0.0000 



NORMI ERTE / SUBTRAH I ERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0068 

0.0000 

0.0101 

0.0000 

0.0064 

0.0976 

0.0057 

0.0259 

0.0309 

0.1802 

0.0050 

0.0274 

0.0000 

0.0125 
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Elektronischer Northern fuer Seq-ID: 107 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



B_Lymphom 
Blase 
Brust 
Dickdarm 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T Lymphom 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Saiuenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 

%Haeufigkeit 

0.1723 

0.0390 

0.0255 

0.0019 

0.0082 

0.0564 

0.0642 

0.0017 

0.0220 

0.0279 

0.0203 

0.0281 

0.0117 

0.0362 

0.0822 

0.0425 

0.0297 

0.0019 

0.0328 

0.0369 

0.0000 

0.0160 

0.0080 

0.0000 

0.0118 



TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


0. 0000 


undef 0.0000 


0. 3478 


0.1121 8.9184 


0. 0379 


0.6726 1.4868 


0. 0057 


0.3364 2.9727 


0 . 0426 


0.1932 5.1750 


0. 0167 


3.3775 0.2961 


0". 0408 


1.5745 0.6351 


0.0878 


0.0198 50.5522 


0.2366 


0.0931 10.7394 


0.0571 


0.4883 2.0479 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0000 


undef 0.0000 


0.0092 


1.2629 0.7918 


0.0064 


5.6677 0.1764 


0.0443 


1.8555 0.5389 


0.0096 


4.4103 0.2267 


0.0442 


0.6731 1.4857 


0.0039 


0.4823 2.0732 


0.0000 


undef 0.0000 


0.1196 


0.3089 3.2370 


0.0000 


undef undef 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0696 

0.4665 

0.0000 

0.2949 

0.0000 

1.6385 

0.0605 

0.1915 

1.2684 

0.8279 

0.7938 

0.0499 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
5Q Brust 0.0680 

Brust_t 0.0000 
Dickdarm_t 0.0000 
Eierstock_n 0.0000 
Eierstockjt 0.1165 
55 Endokrines_Gewebe 0.0000 

Foetal 0.4743 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
60 Hoden_n 0.0000 

Hoden J: 0.0000 
Lunge_n 0.0000 
Lunge_t 0.0000 
Nerven 0.0030 
65 Niere_t 0.0000 

Ova r_U terus 0.0676 
prostata_n 0.0061 
Sinnesorgane 0.0000 
Weisse Blutkoerperchen 0.0000 



WO 99/54447 



35 



PCT/DE99/01170 



Elektronischer Northern fuer Seq-ID: 108 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



B_Lymphom 
Blase 
Brust 
Dickdarm 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T_Lymphom 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeufigkeit 
0.0000 
0.0351 
0.0000 
0.0000 
0.0027 
0.0208 
0.0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0010 
0000 
0000 
0000 
0.0000 
0.0132 
0.0000 
0.0030 
0.0000 
0.0013 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



TUMOR 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.1833 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0..0143 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0365 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0056 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Verhae 
N/T 
undef 
0.1915 
undef 
undef 
undef 
1.4517 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
0.3618 
undef 
undef 
undef 



ltnisse 
T/N 
undef 
5.2225 
undef 
undef 
0.0000 
0.6888 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
0.0000 
undef 
undef 
undef 
undef 
2.7643 
undef 
0.0000 
undef 



50 



55 



60 



65 



Brust 0.0000 
Brust_t 0.0000 
Dickdarm_t 0.0000 
Eierstock_n 0.0000 
Eierstock_t 0.0000 
EndokrinesJSewebe 0 . 0000 
Foetal 0.0041 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden_n 0.0000 
Hoden_t 0.0000 
Lunge_n 0.0000 
Lunge J: 0.0000 
Nerven 0.0000 
Niere_t 0.0000 
OvarJJterus 0.0000 
Prostata^ 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Weisse_Biutkoerperchen 0.0000 



N ORM I ERTE / S UBT RAH I ERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeufigkeit 
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2.2 Fisher-Test 

Um zu entscheiden. ob eine Partial-Sequenz S eines Gens in einer Bibliothek fOr 
Normal-Gewebe signifikant haufiger oder seltener vorkommt als in einer Bibliothek 
fur entartetes Gewebe, wird Fishers Exakter Test, em statistisches 
Standardverfahren (Hays. W. L, (1991) Statistics, Harcourt Brace College 
Publishers, Fort Worth), durchgefQhrt. 

Die Null-Hypothese lautet: die beiden Bibliotheken konnen bezuglich der Haufigkeit 
zu S homologer Sequenzen nicht unterschieden werden. Falls die Null-Hypothese 
mit hinreichend hoher Sicherheit abgelehnt werden kann, wird das zu S gehorende 
Gen als interessanter Kandidat fur ein Krebs-Gen akzeptiert, und es wird im. 
nachsten Schritt versucht, eine Verlangerung seiner Sequenz zu erreichen. 



Beispiel 3 

Automatische Verlangerung der Partial-Sequenz 

Die automatische Verlangerung der Partial-Sequenz S vollzieht sich in drei Schritten: 

1 . Ermittlung alter zu S homologen Sequenzen aus der Gesamtmenge der zur 
Verfugung stehenden Sequenzen mit Hilfe von BLAST 

2. Assemblierung dieser Sequenzen mittels des Stendardprogramrns GAP4 
(Bonfield, J. K., Smith, K. F., und Staden R. (1995), Nucleic Adds Research 23 
4992-4999) (Contig-Bildung). 

3. Berechnung einer Konsens-Sequenz C aus den assemblierten Sequenzen 

Die Konsens-Sequenz C wird im allgemeinen langer sein als die Ausgangssequenz 
S Ihr elektronischer Northern-Blot wird demzufolge von dem fur S abweichen. Em 
emeuter Fisher-Test entscheidet, ob die Alternativ-Hypothese der Abweichung von 
einer gleichmaliigen Expression in beiden Bibliotheken aufrechterhalten werden 
kann 1st dies der Fall, wird versucht, C in gleicher Weise wie S zu verlangern. D.ese 
Iteration wird mit der jeweils erhaltenen Konsensus-Sequenzen C; (/: Index der 
Iteration) fortgesetzt. bis die Alternativ-Hypothese verworfen wird (if Ho Exit; 
Abbruchkriterium I) oder bis keine automatische Verlangerung mehr mdghch ist 
(while C/ > Cj-f, Abbruchkriterium II). 

Im Fall des Abbruchkriteriums II bekommt man mit der nach der letzten Iteration 
vorliegenden Konsens-Sequenz eine komplette oder annahernd kornplette Sequenz 
eines Gens, das mit hoher statistischer Sicherheit mit Krebs in Zusammenhang 
gebracht werden kann. 

Analog deroben beschriebenen Beispiele konnten die in derTabelle I beschriebenen 
Nukleinsaure-Sequenzen aus Blasentumorgewebe gefunden werden. 
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Ferner konnten'zu den einzelnen Nukleinsaure-Sequenzen die Peptidsequenzen 
(ORF's) bestimmt werden, die in der Tabelle II aufgelistet sind, wobei wenigen 
Nukleinsaure-Sequenzen kein Peptid zugeordnet werden kann und einigen 
Nukleinsaure-Sequenzen mehr als ein Peptid zugeordnet werden kann. Wie bereits 
*5 oben erwahnt, sind sowohl die ermittelten Nukleinsaure-Sequenzen, als auch die den 
Nukleinsaure-Sequenzen zugeordneten Peptid-Sequenzen Gegenstand der 
vorliegenden Erfindung. 

Beispiel 4 

10 

Kartierung der Nukleinsaure-Sequenzen auf dem humanen Genom 

Die Kartierung der humanen Gene erfolgte unter Verwendung des* Stanford G3 
Hybrid-Panels (Stewart et al., 1997), der von Research Genetics, Huntsville, 

15 Alabama vertrieben wird. Dieses Panel besteht aus 83 verschiedenen genomischen 
DNAs von Mensch-Hamster Hybridzellinien und erlaubt eine AuflSsung von 500 
Kilobasen. Die Hybridzellinien wurden durch Fusion von bestrahlten diploiden 
menschlichen Zellen mit Zellen des Chinesischen Hamsters gewonnen. Das 
Riickhaltemuster der humanen Chromosomenfragmente wird mittels genspezifischer 

20 Primer in einer Polymerase-Kettenreaktion bestimmt und mit Hilfe der vom Stanford 
RH Server verfugbaren Software analysiert (http://www.stanford.edu/RH/rhserver_ 
form2.html). Dieses Programm bestimmt den STS-Marker, der am nachsten zum 
gesuchten Gen liegt. Die entsprechende zytogenetische Bande wurde unter 
Verwendung des "Mapview" -Programms der Genome Database (GDB), 

25 (http://gdbwww.dkfz-heidelberg.de) bestimmt. 

Neben dem kartieren von Genen auf dem menschlichen Cromosomensatz durch 
verschiedene experimentelle Methoden ist es mdglich die Lage von Genen auf 
diesem durch bioinformatische Methoden zu bestimmen. Dazu wurde das bekannte 
Programm e-PCR eingesetzt (Schuler GD (1998) Electronic PCR: bridging the gap 

30 between genome mapping and genome sequencing. Trends Biotechnol 16; 456-459, 
Schuler GD (1997). Sequence mapping by electronic PCR. Genome Res 7; 541- 
550). Die dabei eingesetzte Datenbank entspricht nicht mehr der in der Literatur 
angegebenen, sonder ist eine Weiterentwicklung, welche Daten der offentlichen 
Datenbank RHdb (http://www.ebi.ac.uk/RHdb/index.html) einschlieBt. Analog zu der 

35 Kartierung durch die Hybrid-Panels erfolgte eine Auswertung der Ergebnisse mit der 
obengenannten Software und der Software des Whitehead-lnstitutes 
(http://carbon.wi.mit.edu:8000/cgi-bin/contig/rhmapper.pl). 
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Beispiel 5 

Gewinnung von genomischen DNA-Sequenzen (BAC-Klone) 

Die die entsprechenden cDNA enthaltenen genomischen BAC-Klone 
(httpV/www.tree.caltech.edu/; Shizuya, H., B. Birren, U-J. Kim, V. Mancino, T. Slepak. 
Y Tachiiri M. Simon (1992) Proc. Natl. Acad. Sci., USA 89: 8794-8797) wurden mit 
der Prozedur des "down-to-the-well" isoliert. Bei dieser Prozedur wird eine Bibliothek 
bestehend aus BAC-Klonen (die Bibliothek uberdeckt ca. 3 x das humane Genom) 
in ein bestimmtes Raster gebracht, so daft die DNA dieser Klone mit einer 
spezifischen PCR untersucht werden kann. Dabei erfolgt ein "Poolen" der DNA 
verschiedener BAC-Klone. Durch eine kombinatorische Analyse ist es mbghch die 
Klone zu bestimmen, die die gesuchte DNA enthalten. Durch das Festlegen der 
Klone kann die Adresse der Klone in der Bibliothek bestimmt werden. Diese Adresse 
zusammen mit dem Namen der verwendeten Bibliothek legen die Klone und damit 
die DNA-Sequenz dieser Klone eindeutig test. 

Die nachfolgenden Beispiele erlautem die erfolgreiche Isolierung der genomischen 

BAC-Klone ohne, diese darauf zu beschranken. 

Die verwendete Bibliotheken waren CITB B und CITB C: 



Seq. ID Nr. 


ldentifizierte BACs 






20 


278/1/11 


364/N/4 


552/B/17 
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TABELLE II 



PIMA Qoni'ion7 


D<antiH-Rpni Jpn7 ID No * 


ID No ' 




9 


51 




52 




53 


3 


- ~ - 54 




55 




56 


\j 


60 




61 

W 1 




62 


6 


109 




110 


f 


6? 




64 




65 


Q 

o 


66 

WW 


Q 
w 


67 




68 

WW 




Uw 


11 


f o 




74 




75 

1 w 




76 

f w 




77 




78 


1 o 


82 




83 

WW 




84 


1ft 


85 




86 

WW 




87 

w f 




88 




89 




90 




91 


26 


94 




95 


36 


101 




102 




103 


45 


104 




105 




106 


107 


111 




112 


108 


113 




114 
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Die erfinderischen Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 2-50, 107 108 der 
ermittelten Kandidatengene und die ermittelten Aminosaure-Sequenzen Seq. ID No 
51-106 109-114 werden in dem nachfolgenden Sequenzprotokoll beschneben. 
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Sequenzprotokoil 

(1 ) ALLGEMEINE INFORMATION: 

5 ( ° tA) M NAME R metaGen - Gesellschaft fur Genomforschung mbH 

(B) STRASSE: Ihnestrasse 63 

(C) STADT: Berlin 

(E) LAND: Deutschland 
l0 (F) POST CODE (ZIP): D-14195 

G) TELEFON:(030)-8413 1673 
(H) TELEFAX: (030)-841 3 1674 



5 f.n TITEL DER ERFINDUNG: Menschliche Nukleinsaure-Sequenzen aus 
v ' Blasentumorgewebe 

(iii) Anzahl der Sequenzen: 72 

(iv) COMPUTER READABLE FORM: 

(A) MEDIUM TYPE: Floppy disk 

(B) COMPUTER: IBM PC compatible 

(C\ OPERATING SYSTEM: PC-DOS/MS-DOS 
25 (D) SOFTWARE: Patentln Release #1 .0, Version #1 .25 (EPO) 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 2: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
30 (A) LANGE: 1926 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 (ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN , 

40 (iii) ANTI-SENSE: NEIN * 



45 



50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 2: 

ttgcgatggc tgatggact, t gg ctctcta accaaa gg ac ccta g c ggg c tcaacaatc. 60 
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tcaagagcag ttggtggttc tgaatacaat 
atggatcagc taaaacaagc caacactgaa 
accagggtaa cacctgtgga tgagctaaac 
tagaagctca ■ gagacatgcc tgcaaaatga 
5 gatacgtggt tcaaattaaa atgtctgacg 
ttcgcccttt, acgtggacaa taggtttttt 
ttccagatgg gagtcatatt cccacaataa 
cctgcaggca ggacctatag gcacgtgaag 
gcccagacat aggatgggtc agtgggcatg 
10 ggcaacctgt gctcagtctg aagacaatgg 
ctgtgcagca catgccggga gtgatcagtc 
ggtagctaca aaattcctca gggatttcat 
tgctcaaggt cagtgtcatc tttgtgttta 
tgaacctaac ctcattcttt gtgtcttcag 
15 acacaggagg gatccttggc tgaggattgt 
tgttaacccg ctaggctcct ttggttagag 
tcagtactta ggaagaccac agctagatgg 
tcctctcaat tccatcctgt agagaacagg 
tcacccagga ctctgccggt gcagaatatg 
20 agcctgagtt tcataggagg taatcaccag 
acaactgacc tgtctccttc acatagtcca 
aagagatatt ttgggttcaa aaaaagtaaa 
tttgaagccc caaatatttc ctcatctttt 
cttgtttata gaggacaggt cagctgtctg 
25 aaaatgtctt catgattaaa ttcagcctaa 
gctgtgagtt tccaacctca gcccatctgc 
attatgatat caggactggt tacttggtta 
gagacacctt acttataatg aagtacttgg 
gtattctaat gatcatcctc taaacatttt 
30 attattatat tcatatctct acgctgcaaa 
tttttgctag tgtgtgttgt tgaaaaaaaa 
agtatt 



cctcagccaa ggatccctcc tgtgttacag 120 
gacacaaaga atgaggttag gttcattgaa 180 
acaaagatga caatgacctt gtaccaggta 240 
aatccctgag gaattttgca gctacccaga 300 
gatcactcat ttgaggaaca gcacatcagc 360 
actttgacgg tgacaagtct ccacctggtg 420 
gcagccctta ctaagccgag agatgtcatt 480 
atttgaatga aagtacagtt ccatttggaa 540 
gctctattcc tattctcaaa ccatgccagt 600 
acccacgtta ggtgtgacac gttcacataa 660 
agacatttta atttgaacca cgtatctctg 720 
tttgcaggca tgtctctgag cttctatacc 780 
gctcatccaa aggtgttacc ctggtttcaa 84 0 
tgttggcttg ttttagctga tccatctgta 900 
atttcagaac caccaactgc tcttgacaat 960 
aagccacagt ccttcagcct ccaattggtgl020 
acaaacagca ttgggaggcc ttagccctgcl080 
agtcaggagc cgctggcagg agacagcatglHO 
aacaatgcca tgttcttgca gaaaacgcttl200 
acaactgcag aatgtagaac actgagcaggl260 
tatcaccaca aatcacacaa caaaaaggagl320 
aagataatgt agctgcattt ctttagttatl380 
tgttgttgtc atggatggtg gtgacatggal440 
gctcagtgat ctacattctg aagttgtctglSOO 
acgttttgcc gggaacactg cagagacaatl560 
gggcagagaa ggtctagttt gtccatcaccl620 
aggaggggtc taggagatct gtcccttttal680 
gaaagtggtt ttcaagagta taaatatcctl740 
atcatttatt aatcctccct gcctgtgtctl800 
ctttctgcct caatgtttac tgtgcctttgl860 
aacattccct gcctaagtta gttttggcaal920 



35 (2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 3: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 762 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
55 (A) BIBUOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 3: 
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ctccactgca accacccaga gccatggctc cccgaggctg catcg g g ccttl20 
ttttctgcat ctccaggctc cwtgctcjc £WJJ«£ EtSacgac cccctgcagcl80 
acctgatgct gtgccagcca "caagagat J^gggj * gga aactgca240 
actgttgcta tgatgatgcc gtcgtgccct t^cagg * ctgat aaacc300 

cct?cagagt ctgctttgag cagtgctgcc * J agctaatgga3 60 

agaactgcga ctcagcccgg acctcggatg acaggctttg J gaaagaggct 420 

acatcagggg aacgatgact "tggattct «"°«||| ggccagagaa acacacactc480 
ggtg ttacct gagatctggg atgctgagtg 9«gt«ggg w c tgaggaggc540 
aac?gcccac ttcattctgt gacctgtctg ^jcccaccc tg g j ccag600 
ccacaggtcc ccttctagaa ttctggacag ^gagatgc g 9 9 ^ c accccaaggc660 
^actJtgaa c^cc^t gacccc jtjtg jccjj^to. 

35SE SSS ataataalt? tatgtacttt aa 
(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 5: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1146 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

gn MOLEKOLTYP: aus ein 2 e.nen ESTs durch Assemblies una Edfcerung 
hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 5: 

tcagtttagt ggcagggtgg ttttttaatt ettttttg, jtjjtttt tjttgtttjt « 
SE.ta.rf cttctgggaa gttggtttat aagcctttgc £9*9 ttatgtattt 180 
tacccaccac taaagttttt taagttccat Jttttctcca J tgtgactttt 240 

tcaagattat tctgtgcact ttaaatttac "aacttacc ctt gtgaatc 300 

cL.Lc.ct ggattgtgag flctcttaact Lttaaaaac aaatattatt 360 

ctataagcag tctttatgtc jcttaacatt cacacct taagaa aattt aagac 20 

actattttta ttattgtttg tcctttataa J"tt aatat gtcttgtata 480 

cccattgagt tactgtaatg "attcaact ^f f ttgtatggt t ttcacctgga 540 
gttcatattc atggctgaaa ^tgaccaca ctatcg y cgggctggag 600 

caccgtgtag aatgcttgat tacttgtact ="cttatgc * aac tgggccaC ca 660 

50 aaatgaaatc ctcaagccat caggatttgc "tttaagtg g J ct gcactttg 720 

aagaacttga acttcacctt ttaggatttg JJJtgttctg J .gctttgctt 780 

gaaagtcaaa atcaagtgcc agtggcgccc tttccatag J tctcaa ggcc 840 

5s sses ssius sees s~ 1020 
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tagtggtgaa ggaccgatat cagaaaaatg ccttcaagtg tactaattta ttaataaacal080 
ttaggtgttt gttaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaag ggtgggtggt gttggttgtall40 
ttggtt 1146 

5 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 6: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2407 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 
10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus eirizelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
25 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 6: 

gagtgagtga gtgtgttgca tcgaattaag gactcttgaa gagaagagag gtccattcag 60 

30 ggttgtccag attgaagtga ggtctcacgg tgaaaagaaa aggaaaatat tcagactctc 120 

ttgaaatcca aagagcaaga agtaaatgaa cttctgcaaa aattccagca agctcaggaa 180 

gaacttgcag aaatgaaaag atactctgag agctcttcaa aactggagga agataaagat 24 0 

aaaaagataa atgagatgtc gaaggaagtc accaaattga aggaggcctt gaacagcctc 300 

tcccagctct cctactcaac aagctcatcc aaaaggcaga gtcagcagct ggaggcgctg 360 

35 cagcagcaag tcaaacagct ccagaaccag ctggcggaat gcaagaaaca acaccaggag 4 20 

gtcatatcag tttacagaat gcatcttctg tatgctgtgc agggccagat ggatgaagat 480 

gtccagaaag tactgaagca aatccttacc atgtgtaaaa accagtctca aaagaagtaa 540 

agtggattcc ttggcaggac actgcccctt gtcatctgtc tttgtgttag atccagagtt 600 

gtcggcagcc gctgccattg ttctcattcg tggtatgcac tgtggcctag cgtagttctt 660 

40 ccctttccaa aggtttctga ggacttctcc caggagaaga ctgcccgcct cagaactgct 720 

tagagacttc aaaccagcag aggtgaaagt ccctgtcatc ccttcagatt ccagagctgg 780 

gatcagccat gcccagaggt ctggtcctga tgctggcagg ggggccccct cctccatccc 840 

tgactggctg agtggcttta tcaccaccga gtgatgtgct gaggcctcct gcagtgaatg 900 

ctccttccat tcctgtactc gggcagtgcc attcagcaca ggagagctct ttttgccttt 960 

45 ggctttcaat tccaaaacat gatttaattt ctaactaaat tagtatggca ctagttatgal020 

agtatctgct taaaaccctt catcatgata tcctgtggat ttaaaaactc taattccatgl080 

ttttcttccc atctgcctta tatatctcat caccctgctt atcaatattc agtttgatgall40 

gcactattaa ctaaaatatg aaacttaaaa acaaaagcaa gttgtcctta aaagttcttt 1200 

ttttaagtaa attgttgaca tactgcaaat tttctatgca aacttgcctc ctgctgttatl260 

50 ctgtgaagct caggaaatcc aaacatttgt gtttcaacaa gggacagtaa actgtgtgttl320 

tacagccaaa agaaatgcct catagttctt aacctcaact tttgtagaag tatttttttcl380 

tctgtaatat ttttattggc tcataaagat gttttcatat ctgaactcct aaataagtgal4 40 

aattacagta gattatatta acaaaatact ttttaggtag ccatgcttga gactttttaalSOO 

aaatataact ttttccttaa agttttcagc tatagcaaaa ggtagttatg tatgccagacl560 

55 ctaatatgag ctgccaccaa cacccctaga actttcagcc atggtgtctt cagaattgtal620 

gcgcatttct gaatctagca aatcctcctt ttacccgttg aatgttttga atgccctgacl680 

tctaccagcg cccataaatg atctctagaa ggactgttag taccaatctg tttttcaact!740 
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ttgaagctaa aaaccctgat atggtaatat tatggtgcat agcagaggtc -^aaaaaaJBOO 

aatatttctg ttcactttac tttcaggtta aaaatgtttc taacacg J ttaal920 

ttatggcatt aatcttgttg agggagagag a «^cct J9» gc ctcagtggl980 

ctgaaagtag ggcctgctct gacagggccc ^gtcccaca tgacagcaaa2040 

5 gtgcttggct gtgctggatg Jtatgttgjt ctgtattgga t»J9 t J * 2100 

gcaaaaatgg. ctttaaagct tggtgttact "tcttaag 9 tC agaaaata2160 

atttcaaaaa tgctccaaag aaatgtgaaa a^tttcg * c ttgagacat2220 

cacaacagcc ccttctgccc ccgcacagaa atgctgcaga Jjatata g ? atta2280 

ttttgtagga tgcctgacga ggtgtagcct "tatcttgt t ttgtctttg2340 

10 cgagtactct ggttaaatat tgaaaagtta tatgctgtag tttttag aaaaaaaaaa2400 

taatttacag aagttattgg agaaaataaa cttgtttcat ttcgca ^ 
atgaaaa 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: J: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1471 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

20 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

25 (Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

35 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 7: 

ctcgtgcaac ccggcggctc ctgcagcggt jtaj-t* JWgjtjg J—jc JO 

5S= 22=2 2SSSS ~ g <™ 122= - 

gttttgcggc ctccaggtgg tggatcca.t "ttcattag gttttg g tcaa 300 

caacctgtga ggaagaacaa aatggcctct jatatctttg gg J agtca 36Q 

gcttcttggg ccaagtcagc aggtgccaag tctagtggtg g M tctgaag 4 20 

tctggactgc agagaaggaa ctcctctgaa gcaagctccg g « ggggcagagt 480 

ggagaaggtg atattcatga aaatgtggac acagacttgc "ggcagcct ? * 54Q 

gaagagaagc ccgtgcctgc tgcgcctgtg <~cagcccgg tggccccggc ^ 

Lcagaagaa atccccctgg cggcaagtcc agcctcgtct tgggttagct g g ^ 

tgaacgctgt cgttctgtct gtttcctcca tgcttgtgaa ^gcacaa g * 720 

tgtacatctc ttggatttgt ttcattaaaa agaagcactt tatgtactg g ^ 

ttttttcttt tgaagaacag gtttctctct ^ccttgact ^tgggtc g 84Q 

catgagtgtt ttctagtagt agattggagg 5 aaa ^"tg jgacacttag g « ^ 

ttaagaagaa ataatttggt tccagatgtg »W» £££££ a'caggcaccg 960 

cactttactt gggtttacca agcctcaact S3 a = a 9 a ^ a " tc ? tg «, t gttgccctal020 

tccctgccag gccccaaccc acagggagtc tctccgc.g. gecttct gg J 1080 

acttgccagt ggcctttgct cagagcctcc "ctgtgaca J taa ccttaaall40 

ess ssss ssss; ssa- — gc —ag^ 
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2=5 « « 2= 3i S 

aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa a 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 8: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1732 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 8: 

' gcagaaccta cgcctgacgg gcccggcggc ggctgagccg cgctgcjcag «j 
atgaagcggg cgctgggcag gcgaaagggc gtg gg ttgc c ? aa gatacttttc 12^ 
tgtgttttgg ^tgtacat t,cc.ttcca tttctcatca gaaaaaacca 240 

5 cac^caag a t gaafc caSgtaac Lctacctgc agccagagga agacgtgacc ,00 
5 «S Sc. Lcejt „tc t g„ acgcccaagg caaagaccag 360 

— l =58 5SSES =SS= ™g g 

==5 = =? Si ~ =i a 

>™ S5K Sffi: :f = SS2S 15! 

« ™« « ES fes sss ssss z 

ttccagcttg gcagaaagct ^atagcatc gccgc g » C atttacaagl020 

ccgcccctca acctgagatc ttgttgggag a c"aatggc -Laaactet tggggctcggl440 

tggttgatgc tgcactgagc tggacagggg ^gtccgggc JJOT^SS tct??ctgcal500 

gaccatgctg -^tttttgg caccac ^agaacgtg ccct g tgt acl560 

SSSS SS5S SS£ g c g ct gggctgg cccactcacc cacagtggaal6 2 0 
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5 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 9: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 989 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
io (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



15 



30 



35 



40 



(in) HYPOTHETISCH: NEIN 
ANTI-SENSE: NEIN 



20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 9: 

cggctc.a.c gtgatcgtcg actcagctga cc = ccggaaaaag 
%X S^ccSt tg aa f t c ; ^.o 

SccaggLc taaaggagct gctgggacag 9M«ttj«tt c g J 

acggctgacg ccaagtttga gtcaggcgat gtgaaggcca cagtggcag g J J 
atcctctcca gtgcggccaa gcacagtgtc ^tggcgaat ccttgtc ag g 2Q 
cagctggggc tgcccaaaga gcacgcggcc agcctgtgcc JJtjtwg to « 
agLcc^gc agaagcactt gcgggtctgc agcctacgca tgjatjggtt ^ fJJ 
ggctggcggg tggactacac cctgagctcc agcctgctgc "tccgt g g g y catg60 o 
g?gcacctgc; ggctggaggt ggcagctgcc ccagggaccc "gcccagcc M 
Jccctctc.g" cagacaagtt ccaggtcctc ctjgcagaac ^aag«ggc ec, 9^ 
atgagctccc tgg g ct g a gg agaagggtgt tccaggcctg cgtgy y * g atg ct gagg 780 
atggagtcac gccctctgaa ctgctcttcg ^ggcagcc ^ggttctag 9 
ccctggcccg gactctggcc tcccagatcc ccagctgcct "cttctc * « 900 
ggctcagggc tcctgaggac ctttcccagc attaccttcc cttccctj^ ^^^^ 
ttggctgttt tcataagcag gaaaaataaa cagaagtata y ggg 
45 aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaa 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 11: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
so (A) LANGE: 1467 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOf HETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
io (C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

is (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 1 : 

caaaaaccqq ccttgcgagc ggcgacgact ataaaatggc gcgtgctgca acccgcgccc 60 
g? tcgg ga gagaaa?gct ggggtgcagc ttcaagctta ggaccaccca ccatgcctat 120 
ccaaatcctg aagggcctga ccatcactca ttaagaacag aggaggctgc ctgttactcc 180 

20 tgStgca ^ctccaga cactctgctg tttcctgcct aggcgtggct gcagccatgg 240 
c?aqqaaagc gctgccaccc acccacctgg gccagagctg gttctgctcc tgctgcaggg 300 
acac?qagc? ggctatctcg gcgcttcggg caagaactgc aacaggctct cctgggtcct 360 
q caqg?g?ac agccgggccc ctgccttgtg cctcagctct cgagagctgc tgctgccggg 20 
Tactic caacctqata agqtgccatc ttcagctacc actgcaaggc cctgagggca 480 

25 acagcagcac ggcSgccc acccggctgc tgatggcctg gtgccagctg ggagtcctcc 540 
cqqcac?tcg aggccactga gccacccttc cagccccagc ccaccatgga caggggtatc 600 
caqc?tcctc cSaacctcg tcctctgccc ctgagccagt gacgcccaag gacatgcctg 660 
t?acccaggt cctgtaccag cactagctgg tcaagggcat gacagtgctg gaggccgtct 720 

„ S 5=5 5= 

b as b ss sssss ssss ssss s 

S3 SSS SSS5 ssss = 

» rib S2 «s ssss ssss sssss 

™ SEES S= 
10 S 3-SS 5= ?.= 2=5= S5SSSS 

ttaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaataa 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 12: 

45 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 895 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: eirtzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

50 (ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

55 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 12: 

ctcaaaccac tcgagaacct cacttcctta ctcctccaaa aagaagtggg gaaagaacca 60 
tcaaacct?t Scctgact taccaaacca ggaaaacagc aggagagggt g gctcaggacl20 
' aatataqctt agatggtgga aagcaaagga gagcaggaag ttgtaaatcal80 
£22«S agaaaaggag acagcLact ctaggatgaa gctgtgacta ggctggagtt240 
gc??cc"ga agatgggac? ccttgggtat caagacctat gccacatcac actggggcta300 
qaqaaqtagq tgatgccagc cctcaagtct gtcttcagcc agggacttga gaagttatat360 
^gggcag^gg c?ccaatc?g tggaccagta tttcagcttt -ctgaagat -ggcagggt 420 
qccattcatt gtctttctct cctagccccc tcaggaaaga aggactatat ttgtactgta480 
ccc?aqqgq^ ?ctggaaggg aaaacatgga atcaggattc tatagactga taggccctatSJO 
ccacaagggc catjactggg aaaaggtatg ggagcagaag gagaattggg attttagggt600 
gcagtacgct caccctaaac ttttggtggc ctggggcatg tcttgaggcc cagactgtta660 
aacaqqc?ct gctggcctgt ttaetcgtca ccacctctgc acctgctgtc ttgagactcc720 
a?ccaqcccc aggcacgcca cctgctoctg agcctccact atctccctgt gacgggtgaa780 
c^cg?g?ac SgtcLgg gtccatatat gaattgtgag cagggttcat *«tttt«a«B40 
cacaga?gtt tacaaaataa agattatttc aaaccaaaaa gaaaaaaaaa aaaaa 895 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 16: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 758 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblies ng und Editierung 

hergestellte partieile cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 16: 

SK5K SSSS ™- £»S 
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cggcctgctg 
cactgggtgt 
ctgtcctggt 
tgccccaccq 
gtgacacaga 
cagcattctc 
cccaccccat 
gacaggcact 
gacaagagtc 
aggggccagg 
cttaataaac 



ctctggggac ccggccagct ataggctctg gggggccccg 
ggtgccccag gcctctgtgc cactcctcac agacctggcc 
tcctgaggca catcctaacg caagtctgac catgtatgtc 
tgaccctccc atggccctct ccaggactcc cacccggcag 
tccgcctgca gatggcccct ccaaccctct ctgctgctgt 
cacccttaac cctgtgctca ggcacctctt cccccaggaa 
ctatgacttg agccaggtct ggtccgtggt gtcccccgca 
caggagggcc cagtaaaggc tgagatgaag tggactgagt 
gacgtgagtt cctgggagtc tccagagatg gggcctggag 
cctcacattc gtggggctcc ctgaatggca gcctgagcac 



ctgcagcccal80 
cagtgggagc240 
tgcacccctg300 
atcagctcta360 
ttccatggcc420 
gccttccctg480 
cccagcaggg540 
agaactggag600 
gcctggagga660 
agcgtaggcc720 



acctgttgga taagccaaaa aaaaaaaa 



758 



(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 17: 

(i) SEQUENZ C H ARAKTERI STI K: 

(A) LANGE: 302 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

20 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

25 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

ij (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 17: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 824 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



40 




45 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 18: 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
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hergestell'te partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

5 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



10 



15 



20 



25 



30 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 18: 

ggcgaggaca gaggaggcgc gtccggcctt cctgaacacc ttaggctggt ggggctgcgg 60 
caagaagcgg gtctgtttct ttacttcctc cacggagtcg gcacactatg gctgcccctgl20 
ggctcccaga acccacaaca tgaaagaaat ggtgctaccc agctcaagcc tgggcctttglSO 
aatccggaca caaaaccctc tagcttggaa atgaatatgc tgcactttac aaccactgca240 
ctacctgact caggaatcgg ctctggaagg tgaagctaga ggaaccagac ctcatcagcc300 
caacatcaaa gacaccatcg gaacagcagc gcccgcagca cccaccccgc accggcgact360 
ccatcttcat ggccaccccc tgcggcggac ggttgaccac "gccaccac ^catcccag 20 
agctgagctc ctccagcggg atgacgccgt ccccaccacc tccctcttct tctttttcat480 
ccttctgtct ctttgtttct gagctttcct gtctttcctt ttttctgaga gattcaaagc540 
ctccacgact ctgtttcccc cgtcccttct gaatttaatt tgcactaagt catttgcact600 
ggttggagtt gtggagacgg ccttgagtct cagtacgagt gtgcgtgagt gtgagccacc660 
ttggcaagtg cctgtgcagg gcccggccgc cctccatctg ggccgggtga ctggggcgcc720 
ggctgtgtgc ccgaaggcct caccctggcc cttcggcctt agtctgggaa ggttccgaac780 
cgaacatcaa gggaggcaag cctttcaagg catttccatt aatt »^ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 19: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2190 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 19: 

SSSS'SSSS 255S2 22J2 i«S ™ S 

sss ~ *r£ ii SS =sss a 

gacccaagag ggggcccccc actgaagaca "ggggacac 999^99 9 s ^ 

agccacgact aggcacggag gtcagacagg "gecegggc caggatggtt ag gg g 

gggagagctg caaacctggg gacgcaaggg 9 .t ggg^^ ^ 

actccggcga ggcagaatat aacactgggt « qqgttccaca attgtgacaa 540 

tttggggtgc ctcgaagcgt tttggatctc aggccaatgt cgcttgccga 600 

tttggctctt tgggcttctg tccaatgttc cgaatggccc actcacaggg g « 66Q 

gggaccctct gcgacgctcg agctcgagcc gaa t g acccccaa^ ^ 

S=2S 2222 SJg- s= 7 .o 
SSSS 35K ~ !S 

ctggggggca ctggccactg agcccccttg W^tc-J ^tgagg g°ggagggggl020 
tgtccggcct ggcttctggg gacagtggct 9£«ccaga y * gagggggctclOBO 
gggttgggca gggtctcctc aggtgtcagg agggtgctcg ^ggccacag g «JW 

SS 222 • 2~ 

2222 SKSS 22 2 2 ; ? - s-SSS! 
!=? SSSS 2 22 =} - 

ctcggcctct gggaggttta cctcgccccc acttgtgccc g g g C tggcatl560 
gcagcccgac tagcagtcta gaggcctgag ^ttctgggt "tggtgacg ggg gg 
gacccogggg gtcgtccatg ccagtccgcc tcagtcgcag ^^ccctc 
ctgtgagtgg gccattcgga acattggaca ^agcccaaa gagccaaatt gt J 
tggaacccac attggcctga gatccaaaac g=«cgaggc accccaaa J Q 

tcgtcaggac acccacccac ccagtgttat attctgcctc J«jgagtgg g g 
gggcacttgc cgaccagccc cttgcgtccc "ggtttgca J^ctcccct 9 
ccatcctggc ccgggctgcc tgtctgacct ccgtgcctag ^gtggctct cca J 

S2SS •£££ 2225 3S 2 
222^ 222* 2SSS 2242 SS-«. 2— 

tcatgaaatt caaaaaaaaa aaaaaaaaaa 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 20: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
45 (A) LANGE: 2565 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

so (ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

55 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 



50 



(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) 



SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 20: 



ctcccccacc tgtggcccgc jjgcegtet, tgggagtccc ggaccccgcc tccoccjjtt JO 

S2S55 S5KS SSSS ~ »s 

agatgggcct cccgggctca gactcacaga jagagctggc ctg.cc.cc. 99 3Q0 
tggcactgct gacccatccc agaaacacaa tctcagggac ccgag y tcca cgacct 360 
gjggatacag cagacacaac ctaatagaga gggojertjc agccttaacc tccacggcc^ 
tcgatactta tgcaagcctg gtgttgctcc tgtcctcaga gcatcctgc g J 480 
tttcccgaat gggttcacct ctggcagttg ccgcttcagt cttggcctta J 54Q 
gaagtgggta gctggcggga WWtggct acgccccctg "ggccctg gg g g g ^ 
ttgggagcag gacacctcac ctgjgtttc. "ttttttca tgtcc cagggcccag 660 

tatagtccag aatcaaagca cttttgaaaa SWtgcat 99 cagtcagccc 720 

gaagttgcat tccaagggcc tgtttacatg 9cagcagaat c "tccccgg cag g 

5SS2S 5=55 ==5 = £s 25=2 !S 

2=22= 2=2=2 ^ajaag tagg aga etj JJO 

ccagggccca aagaaatggg tgagcagtag agtcatctcg 999cacttgg g g « 
cacctgcccc ttgcctcctt gaccacactg 999*999*99 ^ccccag y y 

aggagccttt gggctgagca agcactgagg aggtggatgg ^Jjgagcat ctgg 99999 q 
ggagcttcct tgagcagtgg gcccaggcct 99ccctccac "ttcattct ° 9 
tctctcctca tttcggtgca tgtcctttct 9cagctgcct "cagcacag 
tgggggcagc taacgctgag tgacaaggat 999"^"= g ?t gg 5tggt ggtcccctagl380 
ttctctagtc aatgaggggc acccagtgct tc ^999cag gctggg gg yy 4Q 

ssss ssss ™ t I Ss jssssus 

= SSSS SE3£ ™ °« fesS! 

cgccccctca ccaaggctgg gaacagaggg gatgtggtga 9agccaggtt cct 99 

SSSf, £ - ss=2SS 

gaatggctgg aggtgggaga gaacctgact tc tc"tccc tctcc gac20 40 
tggaactcta tcctgttagg atcttctgag cttgtttccc tgctgggtgg 9 9 ^ QQ 
aaaggagaag ggagggtcta gaagaggcag c ^ttctttg "ctctgggg * Q 

tgacctagag taaatggaga gaccaaaagc ctctgatttt taatttccat * * 

aagtatatat atacatatat atatttcttt aaatttttga Jtctttgata £ 
tccattccct ctgccctgaa gcctgagtga gacacatgaa 9aaaactgtg t 
agatgttaat taaatgattg aaacttgaaa aaggctactg gtcttaatg ^999999 
agggcagtgg tctgggccca catttagaag 99aaaatgtt ttgcctgctg ™ 2460 
acccaagtat gggcctcttc tgcctagtac tgccaaaggg actgtta gg g y 
atcttctacc ccccaccccc cattacaggg taaagggaac ^cagactag g g 
agcagctgcc tcacacttgt gttctctcct gagatggtcc agctt 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 26: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1632 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

5 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



15 



25 



30 



35 



(Xi) 



SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 26: 



aacactqqtt ggttctgata agaggcaggg gaggagaaag ccgaggaaga gggagttgcg 60 

gaagaggagg gagttaacaa gttctcttat ccaccatcac accgggagtg "gtccagcc 120 

20 ataaaqqagq agqacgatga agaagctgta aagaaagaag ctcacagaac ctctacttct 180 

qcc??g?c?c caggatccaa gcccagcact tgggtgtctt gcccagggga ggaagagaat 240 

caaqccacqg aggataaaag aacagaaaga agtaaaggag ccaggaagac ctccgtgtcc 300 

ccccqatct? caqgctccga ccccaggtcc tgggagtatc gttcaggaga ggcgtccgag 360 

ccccgatctr caggc y qggaaaggag aagctgcccc agggccgcaa 420 

E « S2K5 S55S SSSS 
°™ SSSS SSES S5SS SS2SS SK «. 
F SSSS EKSS SSS! °= - 

i ssss =ss =5s= = J 

fj? «S KSSS ££SS S2SS = 

bs ssss ssss <™ -f 

&S »S =SK ^| 

40 ,?"c?gcc! Scecctgct gccggggcca gagcctgggc acgectcagg 

t.gccecc.t ~ct,ccctc c«Sc°S° ec«c,t=t ,ct,ct,c.,1500 

SSSS SSSS ££££ -ass; SSSSSiSS 

tS.ct.ttt .ttttttot. agtgtgggtt tatataagga ataaagcctt ttgatttgt.1620 
45 acgaaaaaaa aa 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 34: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 823 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOG1E: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
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hergestelite partielle cDNA 
(iii) HYPOTHETiSCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 34: 

ccgcgtcgac aaattttttt aaagatcatc gatgaagaga gaaaatgcgc ttttctacag 60 
agtccccttc ccacccacag ccccatcccc agataagcgg ggagttccct ggcgcggtgcl20 
cagtttctag ccgctgagtg ggcgtgtgcg cggctccaag tgcgcctgcg tactgctcacl80 
tccccagctc cgcgccctgc tccgttcctc ccaaaactct gaatcgaaga actttccgga240 
agtttctgag agcccagacc ggcgggcacg cgcccatccc caaccccctc tgttaatccc300 
taccagcctg cagtcctggc tgcttccaag caggaggtgg ggcctctggc ctagcggggc360 
cgaaaggcag tgcccctccc ccgcagtctg atttccctct tccccccaac ggcaagcacg420 
aggagcggca ggacgagcat ggctacatct cccggtgctt cacgcggaaa tacacgctgc480 
cccccggtgt ggaccccacc caagtttcct cctccctgtc ccctgagggc acactgaccg540 
tggaggcccc catgcccaag ctagccacgc agtccaacga gatcaccatc ccagtcacct600 
tcgagtcgcg ggcccagctt gggggcccag aagctgcaaa atccgatgag actgccgcca660 
agtaaagcct tagcccggat gcccacccct gctgccgcca ctggctgtgc ctcccccgcc720 
acctgtgtgt tcttttgata catttatctt ctgtttttct caaataaagt tcaaagcaac780 
cacctggtca aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaa 823 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 36: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1203 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestelite partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 36: 



gtcgggggcg 
ccggtgcagc 
agcagcatca 
cttgcaacac 
cgggtgacaa 
tttacacaac 
ttaaagagca 
tgccatctgg 
gttaggcatt 
attcacagcc 
tctctctctc 
tttgtctcct 
cctggcaatg 
agaggtcaag 
cacttggagt 
tgctgtgatt 
atacatggcg 
aggtgcttac 
atcatttggt 
taaaacatac 
aaa 



cctgcgcagt 
gggagattca 
agaaaatcgc 
taaacgagaa 
aaggtgagac 
acaggccaca 
acagggctta 
ggtgtggtgt 
ttaccttttc 
aaaagcctgg 
aaactttcct 
ccccaccttt 
tggctgccag 
gccaggcccc 
gtctatgcct 
atggtgggga 
ttattattct 
cagcccaagt 
cattcagcac 
agcattgaat 



cgctcttcct 
ccaggactgg 
agactttctc 
attgacagcc 
actcacctag 
tgggaaaggc 
ttcttgtttt 
ggtatgtggg 
agtaacattt 
gactctttgt 
taaagttctc 
ggtgggaagt 
agaatgttgt 
cacttggctt 
ctcatatttc 
gaggagctag 
aacataaaac 
ccccatgttt 
atttaccaag 
cagaaaaaaa 



caggcggcgg ccatggcggg acaggaggat 60 
gctaaccggg agtacattga gataatcacc 120 
aactcgttcg atatgtcttg tcgttcaaga 180 
cttgaacgga gaatagagta cattgaagct 240 
aacagtgccg tgctgctgct gggaagttgc 300 
cccagcagcc ttcagctcct tcctttctcc 360 
tcttttttca aaagtgtggc ctttgggctc 420 
aagaagttca gaggaaccgt tggaaacgac 480 
tatacatcta cttgtcaatg tatttgagac 540 
gaaggtcctc ctcacctcta tctttctttc 600 
attgcctttg cactgcttct gtgaacagtc 660 
gcggggcagt cctggtcaag acactcatgc 720 
tgctaaccca ccagtttctt gttgatttgg 780 
gaagggacat tttcagactt ttctttctgt 840 
cctaataaac tcctcaactt tttatctgac 900 
agatgggttc acttattgca cagaaatgta 960 
tttcagatgt agctgtttga ttcaaagcct 1020 
ggactttcag ctgactagct catcttgggal080 
tatttactat gtaggcatgt taaactccaall40 
aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaaal200 



1203 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 40: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2384 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 40: 
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gtgcccaaag aga'tctcccc tgacaccacg 
gagctccgca aggatgactt caagggtctc 
aacaagatct ccaagatcca tgagaaggcc 
tacatctcca' agaaccacct ggtggagatc 

5 ctccgcatcc acgacaaccg catccgcaag 
aacatgaact gcatcgagat gggcgggaac 
gccttcgatg gcctgaagct caactacctg 
cccaaagacc tccctgagac cctgaatgaa 
atcgaactgg aggacctgct tcgctactcc 

10 cagatcagga tgatcgagaa cgggagcctg 
ttggacaaca acaagttggc cagggtgccc 
gtggtctatc tgcactccaa caacatcacc 
ggcttcgggg tgaagcgggc ctactacaac 
tactgggagg tgcagccggc cactttccgc 

15 ggcaactaca aaaagtagag gcagctgcag 
ggaacacagc cagacatcct gatggggagg 
tgcgtccaac ccagcccccc acctcgggtc 
ctctccctgg ctcccaaggg tgcaggtggg 
ttggcctcag agctgcccct gctctcccac 

20 tttttctcgt tcactcccaa acccaagtgt 
tgggtcagca gccaggaggc ggtccataag 
cgcacctgtc cagacacaca tgttctgttc 
cctccccgac tctgcggctc ccctcagccc 
acccctgctc cactggccct tcgaccagtc 

25 cctctctctc tctctctctc tttctgtgtg 
tgtgtgtgtc ttgtgcttcc tcagaccttt 
ccatctctcc gaacctggct tcgcctgtcc 
ttgagctggg actgctttct gtctgtccgg 
agggacagcg gtctccccag cctgccctgc 

30 cggaggaggt tgggaggtgg aggcccagca 
agtcccagac accggttttc ctagaagccc 
tctcccctta tccttctggt ccagcgcaag 
tttccattaa agaaacaccg tgcaacgtga 



ctgctggacc tgcagaacaa cgacatctcc 480 
cagcacctct acgccctcgt cctggtgaac 540 
ttcagcccac tgcggaagct gcagaagctc 600 
ccgcccaacc tacccagctc cctggtggag 660 
gtgcccaagg gagtgttcag tgggctccgg 720 
ccactggaga acagtggctt tgaacctgga 780 
cgcatctcag aggccaagct gactggcatc 840 
ctccacctag accacaacaa aatccaggcc 900 
aagctgtaca ggctgggcct aggccacaac 960 
agcttcctgc ccaccctccg ggagctccacl020 
tcagggctcc cagacctcaa gctcctccagl080 
aaagtgggtg tcaacgactt ctgtcccatgll40 
ggcatcagcc tcttcaacaa ccccgtgcccl200 
tgcgtcactg accgcctggc catccagtttl260 
ccaccgcggg gcctcagtgg gggtctctggl320 
cagagccagg aagctaagcc agggcccagcl380 
cctgacccca gctcgatgcc ccatcaccgcl440 
cgcaaggccc ggcccccatc acatgttcccl500 
cacagccacc cagaggcacc ccatgaagctl560 
ccaaggctcc agtcctagga gaacagtcccl620 
aatggggaca gtgggctctg ccagggctgcl680 
ctcctcctca tgcatttcca gcctttcaacl740 
ccttgcaagt tcatggcctg tccctcccagl800 
ctcccttctg ttctctcttt ccccgtccttl860 
tgtgtgtgtg tgtgtgtgtg tgtgtgtgtgl920 
ctcgcttctg agcttggtgg cctgttccctl980 
ctttcactcc acaccctctg gccttctgcc2040 
cctgcaccca gcccctgccc acaaaacccc2100 
tcaggccttg cccccaaacc tgtactgtcc2160 
tcccgcgcag atgacaccat caaccgccag2220 
ctcaccccca ctggcccact ggtggctagg2280 
gaggggctgc ttctgaggtc ggtggctgtc2340 
aaaaaaaaaa aaaa 2384 



35 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 42: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 845 Basenpaare 

40 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
45 hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

50 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

55 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 42: 

gcgttccctc cgccgagcta cttctttctt tccttttttt tttttttctg 
ttttattgtt' aaatcacaga aactttagtg caaaacaaaa atcacgaagt 




gctaacagaa 60 
ccatttaatal20 
tggacagaagl80 
atccaatcca240 
taggagctcg300 
aggggtgcag360 
acagcgcggc420 
gctagcaggt480 
caaggcatca54 0 
cccttggccc600 
acagtgggaa660 
aaaactgcct720 
cctgatcagg780 
cagtgctcag840 



gcaggagccc acctcagaag cccatgccgc accagtgccc aagcacatgt 



845 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 43: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2233 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 43: 



45 



50 



55 
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gtgttactgt aattcctcaa cgtattgttt cgacagcact aatttaatgc cgatatactc 840 

tagatgaagt tttacattgt tgagctattg ctgttctctt gggaactgaa ctcactttcc 900 

tcctgaggct ttggatttga cattgcattt gaccttttat gtagtaattg acatgtgcca 960 

gggcaatgat' gaatgagaat ctacccccag atccaagcat cctgagcaac tcttgattat 1020 

5 ccatattgag tcaaatggta ggcatttcct atcacctgtt tccattcaac aagagcacta!080 

cattcattta gctaaacgga ttccaaagag tagaattgca ttgaccgcga ctaatttcaall40 

aatgcttttt attattatta ttttttagac agtctcactt tgtcgcccag gccggagtgcl200 

agtggtgcga tctcagatca gtgtaccatt tgcctcccgg gctcaagcga ttctcctgcc!260 

tcagcctccc aagtagctgg gattacaggc acctgccacc atgcccggct aatttttgtal320 

10 attttag.tag agacagggtt tcaccatgtt gcccaggctg gtttcgaact cctgacctcal380 

ggtgatccac ccgcctcggc ctcccaaagt gctgggatta caggcttgag cccccgcgccl440 

cagccatcaa aatgcttttt atttctgcat atgttgaata ctttttacaa tttaaaaaaalSOO 

tgatctgttt tgaaggcaaa attgcaaatc ttgaaattaa gaaggcaaaa atgtaaaggal560 

gtcaaaacta taaatcaagt atttgggaag tgaagactgg aagctaattt gcattaaattl620 

15 cacaaacttt tatactcttt ctgtatatac attttttttc tttaaaaaac aactatggatl680 

cagaatagcc acatttagaa cactttttgt tatcagtcaa tatttttaga tagttagaacl740 

ctggtcctaa gcctaaaagt gggcttgatt ctgcagtaaa tcttttacaa ctgcctcgacl800 

acacataaac ctttttaaaa atagacactc cccgaagtct tttgttcgca tggtcacacal860 

ctgatgctta gatgttccag taatctaata tggccacagt agtcttgatg accaaagtccl920 

20 tttttttcca tctttagaaa actacatggg aa.caaacaga tcgaacagtt ttgaagctacl980 

tgtgfgtgtg aatgaacact cttgctttat tccagaatgc tgtacatcta ttttggattg2040 

tatattgtgt ttgtgtattt acgctttgat tcatagtaac ttcttatgga attgatttgc2100 

attgaacaca aactgtaaat aaaaagaaat ggctgaaaga gcaaaaaaaa aggagggcag2160 

gagagaggaa aaggggagga agaggagggg ggaaagagaa gggagagaga aggaggggga2220 

25 aggaggtggg ggg 2233 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 45: 



(i) SEQUENZ C H ARAKTERI STI K: 
30 (A) LANGE: 817 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 (ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



40 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

45 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 45: 

50 

gttttttttt tttttttttg aagagagcag attctcttta ttgagatacg ggacacagcg 60 

aagggtggag agacggaaca gccccccagc ctcagccctc tccacggggg ccggatgccal20 

gagatgggag aagggattca gtctctcgcc cgggaaaccc agtcccacag agggcgccggl80 

caagggtggg acgcgacctg ggtgacacgg tgcagggagt ctttaaatag aggaggggct240 

55 ggagcgggga aacgcgccgg ggccctagcg caccatgtat tccttgcgct tattgagccg300 

aacttggcag aaagagaagc ctccgaggag gaggtaaagg cctgcagcga tgaaacagtt360 

gtagctgact tgctcgtaaa ggttgtatat gttctggggg ccattctcaa aatctttctc4 20 
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cgtgaaggga 
t'atcaacatg 
acagcacagg 
cggaaagcgg 
cggcctcaac 
ttcgcgggag 




ctgtagctag ggcgtgagta ttggaagagc gagggcc 
(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 46: 

10 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1644 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure. 

(C) STRANG: einzel 

15 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

20 (ill) HYPOTHETISCH: NEIN 
(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 46: 



35 



40 



45 



50 



55 
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acccatgtca atgtgtctgt tgtcatggcg gaggtggacg gcacctgcta ctgagccgccl560 
cgcctgtccc cacccctgaa taaactccat gctcccccaa gcaaaaaaaa aaaaaaaaaal620 
aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaa 1644 

5 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 48: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: . 
(A) LANGE: 969 Basenpaare 

10 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

* 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
is hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

20 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

25 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 48: 



30 gaggaggagg gtgtatctcc tttcgtcgga ccgccccttg gcttctgcac tgatggtggg 60 

tggatgagta atgcatccag gaagcctgga ggcctgtggt ttccgcaccc gctgccacccl20 

ccgcccctag cgtggacatt tatcctctag cgctcaggcc ctgccgccat cgccgcagatl80 

ccagcgccca gagagacacc agagaaccca ccatggcccc ctttgagccc ctggcttctg240 

gcatcctgtt gttgctgtgg ctgatagccc ccagcagggc ctgcacctgt gtcccacccc300 

35 acccacagac ggccttctgc aattccgacc tcgtcatcag ggccaagttc gtggggacac360 

cagaagtcaa ccagaccacc ttataccagc gttatgagat caagatgacc aagatgtata420 

aagggttcca agccttaggg gatgccgctg acatccggtt cgtctacacc cccgccatgg480 

agagtgtctg cggatacttc cacaggtccc acaaccgcag cgaggagttt ctcattgctg540 

gaaaactgca ggatggactc ttgcacatca ctacctgcag tttcgtggct ccctggaaca600 

40 gcctgagctt agctcagcgc cggggcttca ccaagaccta cactgttggc tgtgaggaat660 

gcacagtgtt tccctgttta tccatcccct gcaaactgca gagtggcact cattgcttgt720 

ggacggacca gctcctccaa ggctctgaaa agggcttcca gtcccgtcac cttgcctgcc780 

tgcctcggga gccagggctg tgcacctggc agtccctgcg gtcccagata gcctgaatcc84 0 

tgcccggagt ggaagctgaa gcctgcacag tgtccaccct gttcccactc ccatctttct900 

45 tccggacaat gaaataaaga gttaccaccc agcaaaaaaa aaaaaaaaaa acaagtcgtc960 
gcgtgctgt 969 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 50: 

50 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 704 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

55 (D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
ii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 50: 

eegagetgge ctccggggca -gaccgcta taaggccagt eg, g ^ tcmq3Q0 

ssillsiiissrSijissi 

HI 5SSS5E!nPS5| 

tggtcaaatt taaaaaaaaa aaaaaaagag aaaaaagggt gage 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 51: 

(A) LANGE: 95 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 51: 

PCSSQFHPVE NRSQEPLAGD SMSPRTLPVQ NMNNAMFLQK TLSLSFIGGN HQTTAECRTL60 
SRTTDLSPSH SPYHHKSHNK KEKRYFGFKK SKKIM 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 52: 
(A) LANGE: 76 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



io (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 52: 

LPRDTWFKLK CLTDHSRHVL HSYVNVSHLT WVHCLQTEHR LPLAWFENRN RAMPTDPSYV60 
WASKWNCTFI QIFTCL 76 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 53: 

(A) LANGE: 90 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



35 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 53: 

RVNNCQEQLV VLKYNPQPRI PPVLQMDQLK QANTEDTKNE VRFIETRVTP LDELNTKMTL60 
TLSRYRSSET CLQNEIPEEF CSYPEIRGSN 90 

40 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 54: 

(A) LANGE:117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

45 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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10 



15 



20 



(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 54: 

PLOPPRAMAP RGCIVAVFAI FCISRLLCSH GAPVAPMTPY LMLCQPHKRC GDKFYDPLQH 60 
£SK5!£ ARTQTCGNCT FRVCFEQCCP WTFMVKLINQ NCDSARTSDD RLCRSVS 117 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 55: 

(A) LANGE: 103 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 55: 

RVPQPALGWC RVDVGHRGHQ EGSESLGPHQ HTHLMLSRIL EGDLWASSGQ RQGGPQTGHR 60 
MKWAVECVFL WPPNSHSASQ ISGNTSLFLQ AHPGRR1QES SFP 103 

30 (2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 56: 

(A) LANGE: 81 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

35 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



40 



45 



50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 56: 

RCSFHTSGSW PRARRHHHSN SAAGGRRTCP HISCVAGTAS GKESWGPLGL RVSRGAWRCR60 
KWQRQLRCSL GEPWLWVVAV E 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 60: 
(A) LANGE: 127 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



10 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 60: 

15 

VTVMQFNFEL SFKYVLYSSY SWLKLDHTIA DCMVFTWTPC RMLDYLYSSY ANMLWAGEMK 60 
SSSHQDLLFK WLDNWATKEL ELHLLGFELF WNTLLHFGKS KSSASGALSI ENLPSFALKD120 
VLFFIYT 127 

20 (2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 61: 

(A) LANGE: 1 1 1 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 61: 

j 

SIGPICSQGL GPGGIPSPIT LIKNGCNCKN PCLIYLQLCS HLQMYLLMLS CQVPMQRWRG 60 
LPLCGWGLWV WKDRYQKNA FKCTNLLINI RCLLKKKKKK KKRVGGVGCI G 111 

40 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 62: 

(A) I_ANGE:68 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
50 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 62: 

YRSFTTTHKP HPHKGSPRHL CIGTWQLSIR RYICKWEHSC KYIRQGFLQL QPFLIKVIGE60 
GIPPGPRP 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 63: 

(A) LANGE: 195 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



20 



40 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 63: 

LVOPGGSCSG GRLLGVEFPS APRVRPFERS APAPATSLLG AMTTTTTFKG VDPNSRNSSR 60 
FSLGFDEPTE QPVRKNKMAS NIFGTPEENQ ASWAKSAGAK SSGGREDLES120 
SGLQRRNSsI SsgSk GEGDIHENVD TDLPGSLGQS EEKPVPAAPV PSPVAPAPVP180 
30 SRRNPPGGKS SLVLG 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 64: 

(A)LANGE:164 Aminosauren 
35 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

[iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 64: 



50 



SS S555 SSSS SSS = 5SBSM 

CLASLCPHFH EYHLLPSDLR SLRSLLQRSS FSAVQMTPSL PCHH -64 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 65: 

(A) LANGE: 106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

5 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

io (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

is : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 65: 

FQAVSLYIQA FLCVRAKALL ISQPVLLLSG YFLRLKNKRQ FLCFAGGKAG GAGLFIVHMS 60 
20 QEEALSKGHW QVRATPRRLC GETPCGLGPG RNGACGLFMV CPVEAW 106 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 66: 

(A) LANGE: 349 Aminosauren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
35 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 66: 

40 AALRSDAGMK RALGRRKGVW LRLRKILFCV LGLYIAIPFL IKLCPGIQAK LIFLNFVRVP 60 

YFIDLKKPQD QGLNHTCNYY LQPEEDVTIG VWHTVPAVWW KNAQGKDQMW YEDALASSHP120 

IILYLHGNAG TRGGDHRVEL YKVLSSLGYH VVTFDYRGWG DSVGTPSERG MTYDALHVFD180 

WIKARSGDNP VYIWGHSLGT GVATNLVRRL CERETPPDAL ILESPFTNIR EEAKSHPFSV240 

IYRYFPGFDW FFLDPITSSG IKFANDENVK HISCPLLILH AEDDPVVPFQ LGRKLYSIAA300 

45 PARSFRDFKV QFVPFHSDLG YRHKYIYKSP ELPRILREFL GKSEPEHQH 34 9 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 67: 

(A)LANGE:191 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 67: 

crT . RTrprR mohagODVLC EVAAALHQVL KELLGQGIDY EKILKLTADA KFESGDVKAT 60 
VAVLSFlS SSdSs LSSELQQLGL PKEHAASLCR CYEEKQSPLQ KHLRVCSBRM120 
DYTLSSSLLQ SVEEPMVHLR LEVAAAPGTP AQPVAMSLSA DKFQVLLAEL180 
KQAQTLMSSL G 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 68: 

(A) LANGE: 164 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 68: 

FFFFS LLYFC LFFLLMKTAN NCLSREGKVM LGKVLRSPEP SSQERSEAAG 60 
DLGGQSPGQG KSgLPP EEQFRGRDSI RAGRLHTGLE HPSPQPRELI 
RTWNLSAERD MATGWAGVPG AAATSSRRCT MGSSTDCSRL ELRV 164 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 69: 

(A) LANGE:155 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 69: 

NQGCLPKSSS EGVTPYGQGG STQAWNTLLL SPGSSSGSGP ASVLPGGPGT CLLRGTWQQA 60 
5 GLGSLGQLPP PAAGAPWALP RIAAGWSSGC SPPASPHLPT YSCVGCRPAS ASARGFASPH120 
NSGTGWPRAL WAAPAAAVHW TRIRHRHCAW PHWRG 155 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 73: 

10 (A) LANGE: 121 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 73: 

25 

LVKGMTVLEA VLEIQAITGS RLLSMVPGPA RPPGSCWDPT QCTRTWLLSH TPRRRWISGL 60 
PRASCRLGEE PPPLPYCDQA YGEELSIRHR ETWAWLSRTD TAWPGAPGVK QARILGELLL120 
V 121 

30 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 74: 

(A) LANGE: 115 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

35 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja. 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 74: 

QACPWASLAQ GQRTRLRRKL DTPVHGGLGL EGWLSGLEVP GGLPAGTRPS AAGWAVPCCC 60 
CPQGLAVVAE DGTLSGWIRS PGSSSSRELR HKAGARLYTC RTQESLLQFL PEAPR 115 

50 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 75: 
(A) LANGE: 117 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 75: 

S55SS 2SKK = SSSSK SSSS SS5T".S 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 76: 

(A) LANGE: 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 76: 

PPQERRTIFV LYPRGSGREN HESGFYBLXG PIHKGHDWEK VWEQKENWDF RVQYAHPKLL60 
VAWGMS 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 77: 

(A) LANGE: 81 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 77: 

5 

ALSTRAMTGK RYGSRRRIGI LGCSTLTLNF WWPGACLEAQ TVKQALLACL LVTTSAPAVL60 
RLHPAPGTPP APEPPLSPCD G 81 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 78: 

10 

(A) LANGE: 104 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

20 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 78: 

TLLTIHIWTR DTVHEVHPSQ GDSGGSGAGG VPGAGWSLKT AGAEVVTSKQ ASRACLTVWA 60 
SRHAPGHQKF RVSVLHPKIP ILLLLPYLFP VMALVDRAYQ SIES 104 

30 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 82: 

(A) I-ANGE: 187 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

35 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 

(Xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 82: 

ARAARGARRT SRAVTPTCAT PAGPMPCSRL PPSLRCSLHS ACCSGDPASY RLWGAPLQPT 60 
LGWPQASVP LLTDLAQWEP VLVPEAHPNA SLTMYVCTPV PHPDPPMALS RTPTRQISSS120 
50 DTDPPADGPS NPLCCCFHGP AFSTLNPVLR HLFPQEAFPA HPIYDLSQVW SVVSPAPSRG180 
QALRRAQ 187 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 83: 
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(A) LANGE: 241 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



) 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 83: 

PFFFrLSNRC LLRAYAVLRL PFREPHECEA WPLPPGLQAP SLETPRNSRR LLSSSSTQST 60 

SSOPLLGPPE clSagcggh hgpdlaqvid gvgregflge evpehrvkgg ECWAMETAAE 120 
rvggaicrri SSJSSgg spgeghgrvr vghrgadxhg qtcvrmclrn QDRLPLGQVC1 0 

SS TQcSqRGPP EPIAGRVPRA AGRVQGAAQG WRQPAAGHGP RWRCTSRCHS2 40 



T 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 84: 

(A) LANGE:113 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



40 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 84: 

MGWAGKASWG KRCLSTGLRV ENAGPWKQQQ RGLEGPSAGG SVSLELICRV GVLERAMGGS 60 
gwgS?ym VRLALGCASG trtgshwars VRSGTEAWGT TPSVGCSGAP QSL 113 

45 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 85: 

(A) LANGE: 107 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

50 (D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
5 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 85: 

10 AFLSFLFSER FKASTTLFPP SLLNLICTKS FALVGVVETA LSLSTSVREC EPPWQVPVQG 60 
PAALHLGRVT GAPAVCPKAS PWPFGLSLGR FRTEHQGRQA FQGISIN 107 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 86: 

15 (A) LANGE: 107 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

20 (ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



25 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 86: 

30 

LRNRLWKVKL EEPDLISPTS KTPSEQQRPQ HPPRTGDSIF MATPCGGRLT TSHHIIPELS 60 
SSSGMTPSPP PPSSSFSSFC LFVSELSCLS FFLRDSKPPR LCFPRPF 107 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 87: 

35 

(A) LANGE: 115 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



45 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 87: 

IQKGRGKQSR GGFESLRKKE RQESSETKRQ KDEKEEEGGG GDGVIPLEEL SSGMMWWLVV 60 
NRPPQGVAMK MESPVRGGCC GRCCSDGVFD VGLMRSGSSS FTFQSRFLSQ VVQWL 115 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 88: 

(A) LANGE: 124 Aminosauren 
5 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

10 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
15 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 88: 

- SEES SSS5S SEES S5SS SKE 5SSSSLS 

SALG 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 89: 



25 



30 



35 



(A) LANGE: 198 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



40 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 89: 

..wbbwv odptrttfra GLTTRHLTGT ADPSQKHNLR DPSSSKDERI 60 

EE EE ISS = 5= sssg 

45 HSKGLFTWQQ NPSPAVSP 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 90: 

(A)LANGE:124 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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77 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOtHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 90: 

LPPVEPPVLK GSCRKDMHRN EERERSENEV WRARPGPTAQ GSSPPPDAPF HPPPQCL^SP 60 
KAPASEVLGA- HPPQCGQGGK GQVLDTAKCP EMTLLLTHFF GPWQSPTCPQ HGAPGRTGRQ120 
EGGW 124 

15 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 91: 

(A) LANGE: 147 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

20 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 91: 

NSGEVSCSQL CSLRASRGRS HPLPPATHFK MRLRPRLKRQ LPEVNPFGKR HERRMTLRTG 60 
35 ATPGLHKYRR PWRLRLQAPS LLGCVCCILS SLELLGSLRL CFWDGSAVPV RCLVVRPALS 120 
VSLSPGGPSS PLGPPAAGHL HSPPAPS 147 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 94: 

40 (A) LANGE: 242 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



' 50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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10 



15 



20 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 94: 

EAGEEKAEEE GVAEEEGVNK FSYPPSHREC CPAVEEEDDE EAVKKEAHRT STSALSPGSK 60 

pstwvSpge eSqatedkr terskgarkt svsprssgsd prsweyrsge AS EEKEEKAH 120 

SgkSSp GpS^PAQR PQLKSWWCQP SDEEEGEVKA LGAAEKDGEA ECPPCIPPPS180 
SSSSSe EEDEDSDSGS DEEEGEAEAS SSTPATGVFL KSWVYQPGED240 

TQ 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 95: 

(A) LANGE: 237 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 95: 

RPfCIGOERT LDSEDKEDDS EAALGEAESD PHPSHPDQRA HFRGWGYRPG KETEEEEAAE 60 
DWGEAEPCPF SSyVPGEK PPPPWAPPRL PLRLQRRLKR PETPTHDPDP ET PLKARKVR1 2 0 
fSSl awagpaqaa RQGPWEQLAR DRSRFARRIT QAQEELSPCL TPAARARAWA 80 
30 JUJSSsS SVPSSPVQTT PLSQAVATPS RSSAAAAAAL DLSGRRG 237 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 101: 



(A) LANGE: 89 Aminosauren 
35 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



40 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 101: 

50 VGGACAVALP QAAAMAGQED PVQREIHQDW ANREYIEIIT SSIKKIADFL NSFDMSCRSR60 
LATLNEKLTA LERRIEYIEA RVTKGETLT 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 102: 
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(A) LANGE: 88 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



15 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 102: 

NSAVLLLGSC FTQHRPHGKG PSSLQLLPFS LKSNRAYSCF SFFKSVAFGL CHLGCGWCG60 
KKFRGTVGND VRHFTFSVTF YTSTCQCI 88 

20 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 103: 

(A) I_ANGE:89 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 103: 

HFIHLLVNVF ETFTAKSLGL FVKVLLTSIF LSLSLKLSLK FSLPLHCFCE QSLSPPHLWW60 
EVRGSPGQDT HALAMWLPEN VVANPPVSC 89 

40 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 104: 

(A) LANGE: 240 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



50 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 104: 

REOILFIEIR DTAKGGETEQ PPSLSPLHGG RMPEMGEGIQ SLARETQSHR GRRQGWDATW 60 
VTRCRESLNR GGAGAGKRAG ALAHHVFLAL IEPNLAEREA SEEEVKACSD ET V VADLL V K 1 2 0 
VVYVLGAILK I FLREGNVLN QHSGMDIEKY SEHYQHDHSP GAEDDAAGGQ LRPTAQERRH 180 
KEGSRGSPRC KRARKAVGES PGCPRRGAEG AWPRPQPSHP GAAGGKGWAP LRT FAGDGAV2 4 0 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 105: 

(A) LANGE: 136 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 105: 

RLYMFWGPFS KSFSVKGTSS INTAEWTLKN IPSIINMITP QALRTMPQAA SFGPQHRSDA 60 
SSrRG ASGLGKRWEK AQDALAGGQR GRGPGLNHPI RGRQAEKAGL LSGLSRETAP120 
SETKTAPGET FLDLCS 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 106: 

(A) LANGE: 173 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 106: 

lnn , Bm< . pr rvlVSDGAVS RESPERSPAF SACRPRMGWL RPGPRPLCPP ARASWAFSHR 60 

CCGPKLAACG IVLSAWGVIM LIMLGIFFNV HSAVLIEDVP120 
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10 



15 



FTEKDFENGP QNIYNLYEQV SYNCFIAAGL YLLLGGFSFC QVRLNKRKEY MVR 173 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 107: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1769 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle 6DNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
20 (C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

25 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 107: 

ATTATTTACA TTTCAAAATA ATTCCCCTTA ATCGTTTTAC TCCTAAGTTC ATTACCATTG 60 
TTGGCCCACC TTAGGTTCCA CCACTTGGTT GTTACCCCAG CCCTGGGTTC AAACAGGGAC 120 
ATGGCAAGGG GACACAGGAC AGAGGGGTCC CCAGCTGCCA CCTCACCCAC CGCAATTCAT 180 

30 TTAGTAGCAG GCACAGGGGC AGCTCCGGCA CGGCTTTCTC AGGCCTATGC CGGAGCCTCG 24 0 
AGGGCTGGAG AGCGGGAAGA CAGGCAGTGC TCGGGGAGTT GCAGCAGGAC GTCACCAGGA 300 
GGGCGAACGG CCACGGGAGG GGGGCCCCGG GACATTGCGC AGCAAGGAGG CTGCAGGGGC 360 
TCGGCCTGCG GGCGCCGGTC CCACGAGGCA CTGCGGCCCA GGGTCTGGTG CGGAGAGGGC 420 
CCACAGTGGA CTTGGTGACG CTGTATGCCC TCACCGCTCA GCCCCTGGGG CTGGCTTGGC 480 

35 AGACAGTACA GCATCCAGGG GAGTCAAGGG CATGGGGCGA GACCAGACTA GGCGAGGCGG 540 
GCGGGGCGGA GTGAATGAGC TCTCAGGAGG GAGGATGGTG CAGGCAGGGG TGAGGAGCGC 600 
AGGGGGCGGC GAGCGGGAGG CACTGGCCTC CAGAGCCCGT GGCCAAGGCG GGCCTCGCGG 660 
GCGGCGACGG AGCCGGGATC GGTGCCTCAG CGTTCGGGCT GGAGACGAGG CCAGGTCTCC 720 
AGCTGGGGTG GACGTGCCCA CCAGCTGCCG AAGGCAAGAC GCCAGGTCCG GTGGACGTGA 780 

40 CAAGCAGGAC ATGACATGGT CCGGTGTGAC GGCGAGGACA GAGGAGGCGC GTCCGGCCTT 840 
CCTGAACACC TTAGGCTGGT GGGGCTGCGG CAAGAAGCGG GTCTGTTTCT TTACTTCCTC 900 
CACGGAGTCG GCACACTATG GCTGCCCTCT GGGCTCCCAG AACCCACAAC ATGAAAGAAA 960 
TGGTGCTACC CAGCTCAAGC CTGGGCCTTT GAATCCGGAC ACAAAACCCT CT AGCTTGGAl 0 2 0 
AATGAATATG CTGCACTTTA CAACCACTGC ACTACCTGAC TCAGGAATCG GCTCTGGAAG1 08 0 

45 GTGAAGCTAG AGGAACCAGA CCTCATCAGC CCAACATCAA AGACACCATC GGAACAGCAG 114 0 
CGCCCGCAGC ACCCACCCCG CACCGGCGAC TCCATCTTCA TGGCCACCCC CTGCGGCGGA1200 
CGGTTGACCA CCAGCCACCA CATCATCCCA GAGCTGAGCT CCTCCAGCGG GATG ACGCCG 1260 
TCCCCACCAC CTCCCTCTTC TTCTTTTTCA TCCTTCTGTC TCTTTGTTTC TGAGCTTTCC1320 
TGTCTTTCCT TTTTTCTGAG AGATTCAAAG CCTCCACGAC TCTGTTTCCC CCGTCCCTTC1380 

50 TGAATTTAAT TTGCACTAAG TCATTTGCAC TGGTTGGAGT TGTGGAGACG GCCTTGAGTC 14 40 
TCAGTACGAG TGTGCGTGAG TGTGAGCCAC CTTGGCAAGT GCCTGTGCAG GGCCCGGCCG1500 
CCCTCCATCT GGGCCGGGTG ACTGGGCGCC GGCTGTGTGC CCGAGGCCTC ACCCTGCCCT 1560 
CGCCTAGTCT GGAAGCTCCG ACCGACATCA CGGAGCAGCC TTCAAGCATT CCATTACGCC 1620 
CCATCTCGCT CTGTGCCCCT CCCCACCAGG GCTTCAGCAG GAGCCCTGGA CTCATCATCA1 680 

55 ATAAACACTG TTACAGCAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA1 7 4 0 
AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAG 1769 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 108: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 990 Basenpaare 

5 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
10 hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

20 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 108: 

AGGGAGAGGC AGTGACCATG AAGGCTGJGC TGCTTGCCCX GTTGATGGCA ^ 

TGCAGCCAGG CACTGCCCTG CTGTGCTACT CCTGCAAAGC CCAGGTGA GCG180 

GCCTGCAGGT GGAGAACTGC ACCCAGCTGG ^GAGCAGTG CTGGACC GATGACTCAC2 4 0 

CAGTTGGCCT CCTGACCGTC ATCAGCAAAG GCTGCAGCTT GAACTGL TGCAACGCCA300 

AGGACTACTA CGTGGGCAAG AAGAACATCA CGTGCTGTGA CACCGACT^ ^^3^ 

GCGGGGCCCA TGCCCTGCAG CCGGCTGCCG CCATCCII^ GCCCACACTG4 2 0 

TGCTGCTCTG GGGACCCGGC CAGCTATAGG CTCTGGGGGG CCCCGCT GGGAGCCTGT 480 

GGTGTGGTGC CCCAGGCCTX TGTGCCACTC CTCACAGAAC "66 CCCCTTTTCC54 0 
CCTGGTTCCT GAGGCACATC CTAACGCAAG TTTGACCATG TA ^ ^caGTTTTAG600 

CCNAACCCTG ACCTTCCCAT GGGCCTTTTC CAGGATTCO TC CATGGCCC660 

TGANACANAT CCGCNTGCAG ATGGCCCCTC CAACCNTTTN J CCTTCCCTGC7 2 0 
AGCATTTTCC ACCCTTAACC CTGTGTTCAG ^CACTTNTTC CCCCAG 

CCACCCCATT TATGAATTGA ^CAGGTTTG ^CCGTGGTG GAACTGG AGG 840 

ACAGGCAATC AGGAGGGCCC AGTAAAGGCT GAGATGAAGT CCTGGAGGAA900 
GGGGCCAGGC SSS S SSS^C CTGAGCACAG CGTAGGCCCT960 
TAATAAACAC CTGTTGGATA AGCCAAAAAA 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 109: 

(A) LANGE: 187 Aminosauren t 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

50 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



25 



30 



35 



40 



45 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 109: 

5 

KLNHVLELKA KGKKSSPVLN GTARVQEWKE HSLQEASAHH SWIKPLSQS GMEEGAPLPA 60 
SGPDLWAWLI PALESEGMTG TFTSAGLKSL SSSEAGSLLL GEVLRNLWKG KNYARPQCIP120 
RMRTMAAAAD NSGSNTKTDD KGQCPAKEST LLLLRLVFTH GKDLLQYFLD IFIHLALHSI180 
QKMHSVN 187 

10 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 110: 

(A) LANGE: 148 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 110: 

KEREN IQTLL KSKEQEVNEL LQKFQQAQEE LAEMKRYSES SSKLEEDKDK KINEMSKEVT 60 
30 KLKEALNSLS QLSYSTSSSK RQSQQLEALQ QQVKQLQNQL AECKKQHQEV ISVYRMHLLY120 
AVQGQMDEDV QKVLKQILTM CKNQSQKK 148 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 111: 

35 (A)LANGE:298 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



45 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 111: 

QAQGQLRHGF LRPMPEPRGL ESGKTGSARG VAAGRHQEGE RPREGGPGTL RSKEAAGARP 60 
AGAGPTRHCG PGSGAERAHS GLGDAVCPHR SAPGAGLADS TASRGVKGMG RDQTRRGGRG120 
GVNELSGGRM VQAGVRSAGG GEREALASRA RGQGGPRGRR RSRDRCLSVR AG DEARS PAG 1 8 0 
VDVPTSCRRQ DARSGGRDKQ DMTWSGVTAR TEEARPAFLN TLGWWGCGKK RVCFFTSSTE240 
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SAHYGCPLGS QNPQHERNGA TQLKPGPLNP DTKPSSLEMN MLHFTTTALP DSGIGSGR 298 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 112: 

5 (A) LANGE: 159 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

io (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
I HYPOTHETISCH: ja 



20 



35 



40 



45 



15 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 1 12: 

VPPTTCYPSP GFKQGHGKGT QDRGVPSCHL THRNSFSSRH RGSSGTAFSG LCRSLEGWRA 60 
GRQaSlQ QdSaNGH GRGAPGHCAA RRLQGLGLRA PVPRGTAAQG LVRRGPTVDL 120 



VTLYALTAQP LGLAWQTVQH PGESRAWGET RLGEAGGAE 

25 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 113: 

(A) LANGE:178 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
30 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKONFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 113: 
(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 14: 



(A)I_ANGE:174 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 1 14: 

HRLVQRQRGP CPAAGCRHPC AAPCTRPAAL GTRPAIGSGG PRCSPHWVWC PRPLCHSSQN 60 
LAQWEPVLVP EAHPNASLTM YVCTPFPXTL TFPWAFSRIP TXQISFSXTX PXADGPSNXX120 
CXCFHGPAFS TLNPVFRHXF PQEAFPAHPI YELSQVWSVV SPAPSRGQAI RRAQ 174 



15 
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Patentanspruche 

1 . Eine Nukleinsaure-Sequenz, die ein Genprodukt oder ein Tell davon kodiert, 
umfassend 

5 a) eine Nukleinsaure-Sequenz, ausgewahlt aus der Gruppe Seq. ID No 2, 3,5-9. 1 1 . 
12,16,18,20,26,36,45,107,108. 

io b) eine allelische Variation der unter a) genannten Nukleinsaure- 
Sequenzen 

» 

oder 

l5 c) eine Nukleinsaure-Sequenz, die komplementar zu den unter a) oder b) genannten 
Nukleinsaure-Sequenzen ist. 

2. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali einer der Sequenzen Seq. ID No 2-50, 107, 
20 108, oder eine komplementare oder allelische Vanante davon. 

3 Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali einer der Sequenzen Seq. ID No 2-50, 107 
108 dadS daft sie in Blasentumorgewebe erhoht ex P nm,ert 

25 sind. 

4 BAC, PAC und Cosmid-Klone. enthaltend I funktionelle > Gene unc I ihre 
chromosomale Lokalisation. entsprechend den Sequenzen Seq. ID No 2-50, 107, 

30 1 08, zur Verwendung als Vehikel zum Gentransfer. 

c Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali den Anspruchen 1 bis 4 dadurch 
5 - gekennzefchner dad "sie eine 90% ige Homologie zu e.ner humanen 
35 Nukleinsaure-Sequenz aufweist. 

6 Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den AnsprOchen 1 bis 4, dadurch 
geTennzeSlt. da(i sie eine 95% ige Homologie zu e.ner humanen 

40 Nuklejnsaure-Sequenz aufweist. 

7 Eine Nukleinsaure-Sequenz, umfassend einen Teil der in den Anspruchen 1 bis 6 
center ^ NuWeinsaure-Sequenzen, in solch einer ausreichenden Grofie, dad 
K den Sequenzen gemafi den AnsprOchen 1 bis 6 hybnd.sieren. 



45 



so bis 4500 bp aufweist. 
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9. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali den Anspruchen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, dali die Grofie des Fragments eine Lange von mindestens 50 
bis 4000 bp aufweist. 

5 

10. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali einem der Anspruche 1 bis 9 t die mindestens 
eine Teilsequenz eines biologisch aktiven Polypeptids kodiert., 

10 

11. Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragmerjt oder eine 
Sequenz gemali einem der AnsprOche 1 bis 9, zusammen mit mindestens einer 
Kontroll- oder regulatorischen Sequenz. 

15 

12. Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragment oder eine 
Sequenz gemali Anspruch 1 1 , worin die Kontroll- oder regulatorische Sequenz 
ein geigneter Promotor ist. 

20 

13. Eine Expressionskassette gemali einem der Anspruche 11 und 12, dadurch 
gekennzeichnet, dali die auf der Kassette befindlichen DNA-Sequenzen ein 
Fusionsprotein kodieren, das ein bekanntes Protein und ein biologisch aktives 
Polypeptid-Fragment umfalit. 

25 

14. Verwendung der NukleinsSure-Sequenzen gemali den Anspruchen 1 bis 10 zur 
Herstellung von Vollangen-Genen. 

30 

15. Ein DNA-Fragment, umfassend ein Gen, das aus der Verwendung gemali 
Anspruch 14 erhSltlich ist. 



35 16.Wirtszelle, enthaltend als heterologen Teil ihrer exprimierbaren genetischen 
Information ein Nukleinsaure-Fragment gemali einem der Anspruche 1 bis 10. 



17.Wirtszelle gemali Anspruch 16, dadurch gekennzeichnet, dafi es ein 
40 prokaryontisches oder eukaryontische Zellsystem ist. 



18.Wirtszelle gemali einem der AnsprOche 16 oder 17, dadurch gekennzeichnet, 
dali das prokaryontische Zellsystem E. coli und das eukaryontische Zellsystem 
45 ein tierisches, humanes oder Hefe-Zellsystem ist. 



19. Ein Verfahren zur Herstellung eines Polypeptids oder eines Fragments, dadurch 
gekennzeichnet, dali die Wirtszellen gemali den Anspruchen 16 bis 18 kultiviert 
50 werden. 



ERSATZBLATT (REGEL 26) 



WO 99/54447 



83 



PCT/DE99/01170 



™ c - AMiwrnor Hpr aeaen ein Polypeptid oder ein Fragment gerichtet ist, welches 
a ™ffl*SS^ Seq. ID NO 2-50. 107, 108 tattwld. 
das gemaft Anspruch 19 erhaltlich ist. 

5 

21 . Ein Antikorper gemaft Anspruch 20, dadurch gekennzeichnet, daft er monoklonal 
ist. 

10 22. Ein Antikorper gemaft Anspruch 20 dadurch gekennzeichnet, daft er ein Phage- 
Display-AntikSrper ist. 

,5 23.Polypeptid-Teilsequenzen, gemaft den Sequenzen Seq. ID No 51-106, 109-1 14. 

24.Poiy P e P tid-Teilsequenzen gemaft Anspruch 23, mit mindestens 80%iger 
Homologie zu diesen Sequenzen. 

20 

25 Ein aus einem Phage-Display hervorgegangenen Polypeptid, welches an die 
pSypeptidTeLquenzen gemaft Anspruch 23 binden kann. 

25 26.Po.ype P tid-Teilsequenzen gemaft Anspruch 23. mit mindestens 90%iger 
Homologie zu diesen Sequenzen. 

Blasentumor. 

- "was 

40 29.Ve.wendong dor Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 2-50, 107. 108 in sense 
oder antisense Form. 

50 
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32.Arzneimittel, enthaltend mindestens eine Polypeptid-Teilsequenz Seq. ID No 51- 
106,109-114. 

5 33. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemalS den Anspruchen 1 bis 10. dadurch 
gekennzeichnet, daft es eine genomische Sequenz ist. 

34. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den Anspruchen 1 bis 10, dadurch 
10 gekennzeichnet, daft es eine mRNA-Sequenz ist. 

* 

35. Genomische Gene, ihre Promotoren, Enhancer, Silencer, Exonstruktur, 
Intronstruktur und deren Spleiftvarianten, erhaltlich aus den cDNAs der 

15 Sequenzen Seq. ID No 2-50, 1 07, 1 08. 

36. Verwendung der genomischen Gene gemaft Anspruch 33, zusammen mit 
geeigneten regulativen Elementen. 

20 

37. Verwendung gemaft Anspruch 36, dadurch gekennzeichnet, daft das regulative 
Element ein geeigneter Promotor und/ oder Enhancer ist. 

25 

38 Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den AnsprOchen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, daft die Grofte des Fragments eine Lange von mindestens 300 
bis 3500 bp aufweist. 

30 
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